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VII-1 Introduction

The selection of Primate Lentivirus Protein sequences for the
following alignments was based on the sequences in the com-
plete genome alignment as a starting alignment, and complete
or nearly complete genes from other isolates were added if they
increased the diversity of samples represented.

The annotation is mainly based on knowledge from HIV-1,
and should therefore be taken with a grain of salt for HIV-2 and
SIV sequences.
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VII-2 Sequences

Sequences included in the PLV protein alignments.

Name Accession Proteins Author Reference

H1B.FR.83.HXB2 K03455 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Wong-Staal, F. Nature 313(6000):277-284 (1985)

H1A1.UG.85.U455_U455A M62320 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Oram, J.D. ARHR 6(9):1073-1078 (1990)

H1B.US.90.WEAU160_GHOSH U21135 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Wei, X. Nature 422(6929):307-312 (2003)

H1C.ET.86.ETH2220 U46016 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Salminen, M.O. ARHR 12(14):1329-1339 (1996)

H1D.CD.84.84ZR085 U88822 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Gao, F. J Virol 72(7):5680-5698 (1998)

H1F1.BE.93.VI850 AF077336 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Laukkanen, T. Virology 269(1):95-104 (2000)

H1G.SE.93.SE6165_G6165 AF061642 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Carr, J.K. Virology 247(1):22-31 (1998)

H1H.CF.90.056 AF005496 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Gao, F. J Virol 72(7):5680-5698 (1998)

H1J.SE.93.SE9280_7887 AF082394 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Laukkanen, T. ARHR 15(3):293-297 (1999)

H1K.CM.96.96CM_MP535 AJ249239 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Triques, K. ARHR 16(2):139-151 (2000)

H101_AE.TH.90.CM240 U54771 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Carr, J.K. J Virol 70(9):5935-5943 (1996)

H102_AG.NG.x.IBNG L39106 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Howard, T.M. ARHR 10(12):1755-1757 (1994)
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H103_AB.RU.97.KAL153_2 AF193276 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Liitsola, K. ARHR 16(11):1047-1053 (2000)

H104_cpx.CY.94.94CY032_3 AF049337 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Gao, F. J Virol 72(12):10234-10241 (1998)

H1O.BE.87.ANT70 L20587 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Vanden
Haesevelde, M.

J Virol 68(3):1586-1596 (1994)

H1O.CM.91.MVP5180 L20571 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Gurtler, L.G. J Virol 68(3):1581-1585 (1994)

H1O.FR.92.VAU AF407418 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Vartanian, J.P. J Gen Virol 83(Pt 4):801-805
(2002)

H1O.SN.99.99SE_MP1299 AJ302646 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Toure-Kane, C. ARHR 17(12):1211-1216 (2001)

H1O.SN.99.99SE_MP1300 AJ302647 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Toure-Kane, C. ARHR 17(12):1211-1216 (2001)

H1O.US.99.99USTWLA AY169814 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)

H1O.US.x.I_2478B AB485668 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Takekawa Unpublished

H1N.CM.02.DJO0131 AY532635 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Bodelle, P. ARHR 20(8):902-908 (2004)

H1N.CM.02.SJGddd GQ324959 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Vallari, A. ARHR 26(1):109-115 (2010)

H1N.CM.04.04CM_1015_04 DQ017382 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Yamaguchi, J. ARHR 22(1):83-92 (2006)

H1N.CM.04.04CM_1131_03 DQ017383 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Yamaguchi, J. ARHR 22(1):83-92 (2006)
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H1N.CM.06.U14296 GQ324962 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Vallari, A. ARHR 26(1):109-115 (2010)

H1N.CM.06.U14842 GQ324958 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Vallari, A. ARHR 26(1):109-115 (2010)

H1N.CM.95.YBF30 AJ006022 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Simon, F. Nat Med 4(9):1032-1037 (1998)

H1N.CM.97.YBF106 AJ271370 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Roques, P. AIDS 18(10):1371-1381 (2004)

H1P.FR.06.RBF168 GQ328744 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Plantier, J.-C. Nat Med 15(8); 871-2 (2009)

CPZ.CD.90.ANT U42720 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Vanden
Haesevelde, M.M.

Virology 221(2):346-350 (1996)

CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 AY169968 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Nerrienet, E. J Virol 79(2):1312-9 (2005)

CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 EF535993 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Van Heuverswyn,
F.

Virology 368(1):155-171 (2007)

CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 DQ373065 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Keele, B.F. Science 313(5786):523-526 (2006)

CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 DQ373064 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Keele, B.F. Science 313(5786):523-526 (2006)

CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 DQ373063 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Keele, B.F. Science 313(5786):523-526 (2006)

CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 EF535994 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Van Heuverswyn,
F.

Virology 368(1):155-171 (2007)

CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 DQ373066 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Keele, B.F. Science 313(5786):523-526 (2006)
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CPZ.GA.88.GAB1 X52154 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Huet, T. Nature 345(6273):356-359 (1990)

CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 AF382828 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Bibollet-Ruche, F. ARHR 20(12):1377-1381 (2004)

CPZ.TZ.00.TAN1 AF447763 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Santiago, M.L. J Virol 77(3):2233-2242 (2003)

CPZ.TZ.09.UG38 JN091690 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Rudicell, R.S. J Virol 85(19); 9918-28 (2011)

CPZ.US.85.US_Marilyn AF103818 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Gao, F. Nature 397(6718):436-441 (1999)

MAC.US.x.239 M33262 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Kestler, H. Science 248(4959):1109-1112
(1990)

H2A.DE.x.BEN M30502 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Kirchhoff, F. Virology 177(1):305-311 (1990)

H2A.GW.x.ALI AF082339 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Reeves, J.D. J Virol 73(9); 7795-804 (1999)

H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST M31113 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Kumar, P. J Virol 64(2):890-901 (1990)

H2B.CI.x.EHO U27200 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Rey-Cuille, M.A. Virology 202(1):471-476 (1994)

H2B.GH.86.D205_ALT X61240 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Dietrich, U. Nature 342(6252):948-950 (1989)
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H2G.CI.92.Abt96 AF208027 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Brennan, C.A. ARHR 13(5):401-404 (1997)

H2U.FR.96.12034 AY530889 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Damond, F. ARHR 20(6):666-672 (2004)

COL.CM.x.CGU1 AF301156 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Courgnaud, V. J Virol 75(2):857-866 (2001)

DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 FJ919724 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Aghokeng, A.F. Infect Genet Evol 10(3); 386-96
(2010)

DEB.CM.99.CM40 AY523865 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Bibollet-Ruche, F. J Virol 78(14):7748-7762 (2004)

DEB.CM.99.CM5 AY523866 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Bibollet-Ruche, F. J Virol 78(14):7748-7762 (2004)

DEN.CD.x.CD1_CMO580407 AJ580407 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Dazza, M.C. J Virol 79(13):8560-8571 (2005)

DRL.x.x.FAO AY159321 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Hu, J. J Virol 77(8):4867-4880 (2003)

GOR.CM.04.SIVgorCP684con FJ424871 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Takehisa, J. J Virol 83(4):1635-1648 (2009)

GOR.CM.07.SIVgor2139_287 FJ424866 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Takehisa, J. J Virol 83(4):1635-1648 (2009)

GOR.CM.07.SIVgorCP2135con FJ424863 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Takehisa, J. J Virol 83(4):1635-1648 (2009)

GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 M66437 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Fomsgaard, A. Virology 182(1):397-402 (1991)
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GSN.CM.99.CN166 AF468659 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Courgnaud, V. J Virol 76(16):8298-8309 (2002)

GSN.CM.99.CN71 AF468658 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Courgnaud, V. J Virol 76(16):8298-8309 (2002)

LST.CD.88.SIVlhoest447 AF188114 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Beer, B.E. J Virol 74(8):3892-3898 (2000)

LST.KE.x.lho7 AF075269 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Hirsch, V.M. J Virol 73(2):1036-1045 (1999)

MND-1.GA.x.MNDGB1 M27470 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Tsujimoto, H. Nature 341(6242):539-541 (1989)

MND-2.CM.98.CM16 AF367411 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Takehisa, J. ARHR 17(12):1143-1154 (2001)

MND-2.GA.x.M14 AF328295 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Souquiere, S. J Virol 75(15):7086-7096 (2001)

MND-2.x.x.5440 AY159322 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Hu, J. J Virol 77(8):4867-4880 (2003)

MNE.US.x.MNE027 U79412 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Kimata, J.T. J Virol 72(1):245-256 (1998)

MON.CM.99.L1_99CML1 AY340701 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Courgnaud, V. J Virol 77(23):12523-12534 (2003)

MUS-1.CM.01.CM1239 EF070330 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Aghokeng, A.F. Virology 360(2):407-418 (2007)

MUS-
1.CM.01.SIVmus_01CM1085

AY340700 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Courgnaud, V. J Virol 77(23):12523-12534 (2003)
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PLV Proteins Sequences

Name Accession Proteins Author Reference

MUS-2.CM.01.CM1246 EF070329 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Aghokeng, A.F. Virology 360(2):407-418 (2007)

MUS-2.CM.01.CM2500 EF070331 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Aghokeng, A.F. Virology 360(2):407-418 (2007)

OLC.CI.97.97CI12 FM165200 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Liegeois, F. J Virol 83(1):428-439 (2009)

RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 HM803690 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Ahuka-Mundeke,
S.

J Gen Virol 2010 Aug 25

RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 HM803689 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Ahuka-Mundeke,
S.

J Gen Virol 2010 Aug 25

RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 AF382829 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Bibollet-Ruche, F. J Virol 78(14):7748-7762 (2004)

RCM.NG.x.NG411 AF349680 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Beer, B.E. J Virol 75(24):12014-12027 (2001)

SAB.SN.x.SAB1 U04005 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Jin, M.J. EMBO J 13(12):2935-2947 (1994)

SMM.SL.92.SL92B AF334679 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Chen, Z. J Virol 70(6):3617-3627 (1996)

SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 DQ201172 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Kuwata, T. J Virol 80(3):1463-75 (2006)

STM.US.89.STM_37_16 M83293 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Novembre, F.J. Virology 186(2):783-787 (1992)
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SUN.GA.98.L14 AF131870 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Beer, B.E. J Virol 73(9):7734-7744 (1999)

SYK.KE.x.KE51 AY523867 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Bibollet-Ruche, F. J Virol 78(14):7748-7762 (2004)

SYK.KE.x.SYK173_COMGNM L06042 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Hirsch, V.M. J Virol 67(3):1517-1528 (1993)

TAL.CM.00.266 AY655744 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Liegeois, F. Virology 349(1):55-65 (2006)

TAL.CM.01.8023 AM182197 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Liegeois, F. Virology 349(1):55-65 (2006)

TAN.UG.x.SIVagmTAN1 U58991 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Soares, M.A. Virology 228(2):394-399 (1997)

VER.DE.x.AGM3 M30931 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Baier, M. Virology 176(1):216-221 (1990)

VER.KE.x.9063 L40990 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Hirsch, V.M. J Virol 69(2):955-967 (1995)

VER.KE.x.AGM155 M29975 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Johnson, P.R. J Virol 64(3):1086-1092 (1990)

VER.KE.x.TYO1_patent DJ048201 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Omori, T. Patent: WO 2007049749-A 13
03-MAY-2007; DNAVEC
CORPORATION

WRC.CI.97.97CI14 AM745105 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Liegeois, F. J Virol 83(1):428-439 (2009)

WRC.CI.98.98CI04 AM713177 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Liegeois, F. J Virol 83(1):428-439 (2009)

WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 AM937062 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Locatelli, S. Virology 376(1):90-100 (2008)
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Name Accession Proteins Author Reference

MAC.US.x.251_1A11 M76764 Vpx Marthas, M.L. J Med Primatol 18(3-4):311-9
(1989)

MAC.US.x.251_BK28 M19499 Vpx Hirsch, V. Cell 49(3):307-319 (1987)
MAC.US.x.EMBL_3 Y00295 Vpx Franchini, G. Nature 328(6130):539-543 (1987)
SMM.US.x.H9 M80194 Vpx Courgnaud, V. J Virol 66(1):414-419 (1992)
SMM.US.x.PGM53 AF077017 Vpx Novembre, F.J. J Virol 72(11):8841-8851 (1998)
H1O.CM.94.BCF06 AB485666 Vpu Takekawa Unpublished
H1O.CM.96.96CMA102 AY169803 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.96.96CMABB009 AY169806 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.96.96CMABB637 AY169810 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.97.97CMABB447 AY169813 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.97.97CMABB497 AY169809 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.98.98CMA104 AY169802 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.98.98CMA105 AY169816 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.98.98CMABB141 AY169807 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.98.98CMABB197 AY169811 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.98.98CMABB212 AY169804 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.98.98CMU2901 AY169812 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.98.98CMU5337 AY169808 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.99.99CMU4122 AY169815 Vpu Yamaguchi, J. ARHR 19(11):979-988 (2003)
H1O.CM.x.pCMO2_3 AY618998 Vpu Tebit, D.M. Virology 326(2):329-339 (2004)
H1O.CM.x.pCMO2_5 AY623602 Vpu Tebit, D.M. Virology 326(2):329-339 (2004)
CPZ.CM.98.CAM3 AF115393 Vpu Corbet, S. J Virol 74(1):529-534 (2000)
CPZ.CM.98.CAM5 AJ271369 Vpu Muller-Trutwin,

M.C.
J Med Primatol 29(3-4); 166-72
(2000)

CPZ.TZ.01.TAN2 EF394357 Vpu Takehisa, J. J Virol 81(14):7463-7475 (2007)
CPZ.TZ.02.TAN3_1 DQ374658 Vpu Takehisa, J. J Virol 81(14):7463-7475 (2007)
CPZ.TZ.06.TAN5 JN091691 Vpu Rudicell, R.S. J Virol 85(19); 9918-28 (2011)
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Gag start, p17 start p17 end p24 start
membrane binding phosphorylation site

H1B.FR.83.HXB2 MGARASV.LSGGELDRWEKIRLRPGGKKKYKLKHIVWASRELERFAVNPGLLETSEGCRQILGQLQPSLQTGSEELRSLYNTVATLYCVHQRIEIKDTKEALDKIEEEQ............................NKSKKKAQQAAADTG.HSNQVSQNYPIVQNIQG 140
H1A1.UG.85.U455_U455A -------.---KK--S----------N---R---L--------K-TL-------A---Q--------A----T-----------V--------DV-------N----M-............................--N-QRT-----N--.....S---------A-- 136
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH -------.------------------N---------------------------------------------------------V------K--V--------------............................--------------E.NR------------L-- 140
H1C.ET.86.ETH2220 ------I.-R-EK--A----K-------H-M---L---N----K--L--D--D--A--K--IK----A----T---K--F-----------K-----------------............................-E-QQ-T---G-ADR...GKD---------M-- 138
H1D.CD.84.84ZR085 -------.----K--A------------------------------L-----------K--ME----A-K--------I-----------K------------------............................-N---R------G--.N-S-----------L-- 140
H1F1.BE.93.VI850 ------I.----K--E----Q-------R--M--LI----------LD----------QK-IR-------------K--F----V--Y----AGVT--------L----............................---QQ-T------K-.....----------L-- 136
H1G.SE.93.SE6165_G6165 -------.-T--K--A----------R-S--I--L-----------L--D----A---Q--MR---------T--IK----A------------V-------EEV-KI-............................K--QE-I----M-K-.N-------------A-- 140
H1H.CF.90.056 -------.----K--A--------------R---L-----------L-------P---L--IE-I--AIK--T---K--F-L--V-----RK-DV------------I-............................---QQ-T------KE.KD-K----------A-- 140
H1J.SE.93.SE9280_7887 ------I.----K--D--------------RI--L-------D---L------SAK--Q---V----A----TQ-IK---------------------M---E----I-............................--N-QQ--K-ET-KK.DNS-----------L-- 140
H1K.CM.96.96CM_MP535 -------.----K--A------------------L-----------L-------T------IT-I---I------IK-----I-V--F---K--V---------L----............................---QR-T--.E-A....DKG----------L-- 136
H101_AE.TH.90.CM240 -------.----K--A----------R---R---L-----------L--SF---A---Q--IE---ST-K--L---K--F------W-------V------------V-............................---QR-T-----G--.S-SK----------A-- 140
H102_AG.NG.x.IBNG -------.----K--A--------------R---L-----------L-------A---Q-LME---SA-R------K--F--I---W------D----------M--I-............................----Q-V--T--A--....SS---------AK- 137
H103_AB.RU.97.KAL153_2 -------.----K--A-----------E--RI--L-----------L--S--------Q---E----T-K------K------------------------------I-............................----Q-T----TG--.S-SK----------A-- 140
H104_cpx.CY.94.94CY032_3 -------.----K--A--R-----------R---L-----------L-------A---Q-LME---ST-K------------IT--W------DVQ-----------I-............................S---Q-T-----AA-.G-SN----------A-- 140
H1O.BE.87.ANT70 ---S---.-T-SK--A--Q---K--S----R---L-----------C--E----A--NEKL-Q--E-A-K---DS-Q--W-AIVV-W---N-YK-G--QQ-IQ-LK-VMG...............................SRKSAD--KEDTSAR-AG------S-A-- 138
H1O.CM.91.MVP5180 -------.-T-SK--A--R------S--A-R---L---------Y-C-------A--TE-L-Q--E-A-K----D-K--W-AI-V-W---N-FD-R--QQ-IQ-LK-VMA...............................SRKSAE--KEETSPR-T-------T-A-- 138
H1O.FR.92.VAU -------.-T-TK--A--Q---K--S--------LI----G-D---C--E----A--NE-L-Q--E-A-K----S-*--W-AI-V-W---N-YKVE--QQ-VR-LK--MK...............................-RKPVSSTKENTS-K-TG----V-A-A-- 137
H1O.SN.99.99SE_MP1299 -------.-T-SK--A--Q---K--C----R---L-------D-S-C--E----A--NEKL-Q--E-A-K----S-Q--W--I-V-W---N--KVE--QQ-IQ-LK-VMG...............................SRKSAGT-KEDTSAR-TG------T-A-- 138
H1O.SN.99.99SE_MP1300 -------.---SK--T--Q---K--C----R---L-----------C--E----A--NEEL-Q--E-A-K----S-Q--W--I-V-W---K-FKVE--QQ-IQ-LK-VMG...............................SRKSAG--KEDTSAR-TG----V-A-A-- 138
H1O.US.99.99USTWLA I------.-T-KK--T*-Q----S-S----Q---L----K------C--D----A--NE-L-Q--E-A-K---DS-Q--*-AIVV-R---K-YRV---QQ-IQ-LX-VXX...............................SXKSAD.NXEDTXTK-T-------T-A-X 135
H1O.US.x.I_2478B ---S---.-T-SK--A--Q---K--S----R---L-------D---C--E----A--NE-L-Q--E-A-K----S-Q--W--I-V-W---N-YK-G--QQ-IQ-LK-VMG...............................NRKSAS--KEDTSAK-AG----V-S-A-- 138
H1N.CM.02.DJO0131 -------.-T--K--Q--A-Y---------RM--L-----------C----MD-AS--A-L-N--E-A-A----G------AL-V-----SN-QVHN-Q------K-IKE.......................KKERH--EP-NPE-G-AAA.AD-NI-R---L---A-- 145
H1N.CM.02.SJGddd -------.-T--K--Q--S-Y---------R---L-------D---C----MD-AV--A-LIN--E-A-K----G-------L-V-----S--QVHN-Q------K-K-E.........................QHKPPEP-NPE-G-AAA.VXSNI-R---L--TA-- 143
H1N.CM.04.04CM_1015_04 -------.-T--K--K--A-Y----------M--L-----------C----MD-AH--N-L-N--E-A-N----G-----X-I-V-----ST-PVLN-Q------K-KKE..........................QH--EA-NPE-G-AAA.AD-NI-R---L---A-- 142
H1N.CM.04.04CM_1131_03 -------.-T--K--K--A-Y---------RM--L-----------C----MD-AK--A-L-N--E-A-N----G-------L-V-----ST-PVLN-Q------K-KKE..........................QH-PEA-NPE-G-AAA.AD-NI-R---L---A-- 142
H1N.CM.06.U14296 -------.-T--K--Q--A-Y---------RM--L-----------C----MD-AN--A-L-X--E-A-K----G-------L-V-----S--QVQN-Q----XXKXK-X..........................QH-PEP-NPETE-AAA.ADSNI-R---L---A-- 142
H1N.CM.06.U14842 -------.-T--KX-Q--G-Y---------RM--L-----------C----MD-AA--A-X-N--E-A-N----G------XL-V-----NKRQ-HN-Q----H-K-VKE..........................QH-P-P-EPE-G-AAA.VD-XI-R---LI--A-- 142
H1N.CM.95.YBF30 -------.-T--K--Q--S-Y---------RM--L-----------C----MD-AD--AKL-N--E-A-K-----------AL-V-----S--Q-HN-Q------K-K-E..........................QH-PEP-NPE-G-AAA.TDSNI-R---L--TA-- 142
H1N.CM.97.YBF106 -------.-T--K--Q--A-Y---------R---L-----------C----MD-AN--A-LIN--E-A-K----G----X--L-V-----SN-PVHN-Q------K-K-E..........................QH--EP-KPE-GTAAA.ADSSI-R---L---A-- 142
H1P.FR.06.RBF168 -------.-T--R--A--R---K--S----M---------------C--E-M--A---EKL-E--E-A-R---DG-Q--W--LVV-W---R-VD-S--QQ-IT-WK--MQ...............................RRKKAP.....EG-TGT---------A-- 133
CPZ.CD.90.ANT ---G---.-R-EK--T--S-----------MI--L---RS--Q---LSSS--------EKAIH--S--IEIR-P-II--F--ICV-W---KGEK----EQ-VKTVKMKV.............MQTQAETGSSQTASRGMLLRLLLLNKQWCQR-LSGEGR----IVDAG- 156
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -------.-T--K------V------R---MM--L-----------C----M-SA---LKL-Q--E-A-K----G----F--L-V-W---SN--VE--QK--EQLKKHH........................GEQVR-NENTENNESRQGASA-SGT-G-------A-- 145
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 ------I.-T--R--A--------------MM--L-----------C----M--G---E-L-K--E-A-K----G----F--L-V-W---K--PVE--QQ--T-LK-TAA................................XE-EV-QPQPQQDSN--R-F-V---A-- 137
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -------.-T--K--Q----Y---------MM--L-----------C----MD-A---A-L-R--E-A-K----G----F--L-V-----NN-KVQN-Q---E-LR-KM..........................KAEQKEPEPE---GAAAAPESSI-R---L---A-- 143
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ------I.-T--K--D---V------R-R-MM--L-----------C----M--T---E-LIT--E-A-K----N-K--F--IVV-W------A---------TLTAVR.............................QKQQ-EKE---AAARDNDSG-R-----T-A-- 140
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -------.-T--K-------Y---------MM--L-----------C--S-M--T---K-L-Q--E-A-K----G----F--IVV-W----G-PV--------QLQ...............................EAQQ-GK-EV--A-ADGTST--R-F---A-A-- 138
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 -------.-T--K--D----Y---------MM--L-----------C----MD-T---E-LIN----A-T----G----F--L-V-W------RV---------L--V-Q.............................KS-VKVKQE-AAADP-GGE-R-F---T-A-- 140
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ------I.-T--R--A--------------MM--L-----------C----M-NA---EKL-K--E-A-K----G----F--L-V-W---K---VE--QQ--Q-LKAAVNP.......................................EQGETPSA-A-F-V-R-A-- 130
CPZ.GA.88.GAB1 -------.-T--K------V------R-R-MM--L-----------CD---M-SK---TKL-Q--E-A-K----G----F--L-V-W-I-SD-TVE--QK--EQLKRHH................GEQQSKTE.....SNSGSREGG-SQGASA-AGI-G---L---A-- 148
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 ------I.-T--R--A----------R-R-MM--------------CD---M--K---Y-L-K--E-A-K----G----F--L-V-W---A---VE--QQ--Q-LK-FVQK...........................ETATAQEA--KQSESNTTEI-R---V---A-- 142
CPZ.TZ.00.TAN1 -------.-R-DK--T--S---KSR-R---LI--L---GS--Q---M----M-NV---WK-IL-----VDI--P-II--F--ICV-----AGERVQ--E--VKIVKMKL.....TVQKN.NSTATSSGQRQNAGEKEETVPPSGNTGNTGRATETPSG-RL--VITDA-- 163
CPZ.TZ.09.UG38 -------.-R-EK-----A-K-----R-R-L---LI--GS--Q---M----M-SK---WK-IL-----VDI--P-II--F--ICV-----EGEKVQN-E--VKIVKVKL......TKQE.....SSSAATSSGQNKNTEETPSGS-EN-GRAAAPSSG.RL--VITDM-- 157
CPZ.US.85.US_Marilyn -------.-T--R--A--------------MM--L-----------C----M--AD--L-L-K--E-A-K----G----F--L-V-W---S-VTVE--QQ--V-LK-V..............VQLQKQQEEKE............-QQQEASG.--IG-S---VI--A-- 142

Gag p15 start p15 p27
MAC.US.x.239 --V-N--.---KKA-EL-------N-----M---V---AN--D--GLAES---NK---QK--SV-A-LVP----N-K------CVIW-I-AEEKV-H-E--K.Q-VQRHLV.............VETGTTET............MPKTSRPTAP-SGRGG---VQ-IG.- 142
H2A.DE.x.BEN ----N--.-R-KKA-EL--V----------R-------AN--DK-GLAES---SK---QK--RV-D-LVP----N-K--F---CVIW-L-AEEKV---E--K.-LAQRHLV.............AETGTAEK............MPNTSRPTAPPSGKRG---VQ-AG.- 142
H2A.GW.x.ALI ----N--.-R-RKA-EL-R-----------Q-------AN--D--GLAES---SK---QR--KV-E-LVP----N-K--F---CVVW---AEEKV---EG-K.Q-IQRHLA.............AEIETAEK............MPSTSRPTAPPSEQGG-F-VQ-VA.- 142
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST ----N--.-R-KKA-EL-------------R-------AN--D--GLAES---SK---QK--TV-D-LVP----N-K--F---CVIW-I-AEEKA---E--K.QKVQRHLV.............AETKTTEK............MPSTSRPTAPPSGNGG-F-VQ-VA.- 142
H2B.CI.x.EHO ----G--.---KKT-EL--V--------R-M-------VN-----GLAESR-GSK----K-RKV-G-LVP----N-K------CVIF-L-AEEKV---E--K.--AQRHLA.............AD...TEK............MP-MSKPSKPTSRL..A--VQ-IA.- 137
H2B.GH.86.D205_ALT ----G--.---KKT-EL--V----------M---V---VN--D--GLAES---SK---QK--KV-A-LVP----N-K--F-I-CVIF-L-AEEKV---E--K.--AQRHLA.............AD...TEK............MP-TNKPTAPPSGG..---VQ-LA.- 137
H2G.CI.92.Abt96 ----S--.---KKA-EL--V----------M---V---AN--D--GLAES---SK---QK--SV-A-LVP----N-K------CVIW-L-AEQKV-H-E--K.QVVQRHLV.............VETGTTEK............VP-TSRPIAPPSGRGG---VQ-VG.- 142
H2U.FR.96.12034 ----N#-.---KKV-EL--V----N-----M---V---AN--D--GLAES---AK---QK--SV-A-LVP----N-K------CVIW-L-AEEKV-H-E--K.Q-VQRHLA.............VETETAEK............MP-TSRPTXPPSGGRG---VQ-IG.- 141
COL.CM.x.CGU1 --NEQGL.-GKKT-EDLQ-V--KK-K-GC--I--VR-MCT-VS-CVLIFE--KSAT-VA---EKVT-LVD----V-----G.CSVC--L-RKWN-E--Q--EK-V--AYKK...QAMIE.MASKEEEKAK........................KEAEKLDM---TGP.Q 139
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 ---GR-AP-T-KA--KF--V----K-----MI--L---A---D--GLSEA---NK---QE--TR-T-LEA----N-K---G-CCVIWAC-AGLQ-E--E--KKAVKLRIAQVEAEDQLEMQVLQKKAEAEAAKKQGAVSAQAQPA-VQSAAPQQGTV-RG----LRQG.- 169
DEB.CM.99.CM40 ---GR-AP-T-AA---F--V----K-----MI--L---GK--D--GLAAA---NK---QE--TR---LEA----N-K---GI-CVIWAC-ANLSVD--E--KKAVYRRIKQ...VEQEEELEMALIQRQKEKEVEQK.QQ-QQE-RQQEPQAAPQTTP-V----LRQG.Q 165
DEB.CM.99.CM5 ---GR-AP-T-AA---F-------K-----LI--L-------D--GLAGA----K---QE--TR---LEAS---G-K---GI-CVVWAC-ANLSVE--E--KKAVARRIKQ...AEQEEELEMALIQKKAEKELEKK..Q-TQ...---ADTQQKTNQPA-F--LRQG.Q 161
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 --SGS--PMT-AA---F--V-----S----MI--LI-SKK-M---GLGEQ----Y---QT-IET-A-LEPQ---S-K--FR-CCVVW-C-RGL-VA--E---REVRKRIGA...KKKNIVIGNADQGDDQPPQGAAG.GGSSAE-G-S-GGSSFRDPN-------RTA-- 166
DRL.x.x.FAO ---S--G.-R-EK--AF--V----S---------L--VAK--D--GLHER---SQ---QK---V-F-LVP----N-I--F--CCVVW---SKVKVT--E--VQ-VKQHCHL.............VD..K.NENAA.........SKNENGETAT-SGR-R----QVVN.Q 143
GOR.CM.04.SIVgorCP684con -------.-T--R--A--R---K--S----M---VX----------C--E-M--A---EKL----E-A-K---DG----W--LVV-W---R--DVS--QQ--E-FK-AMS......................................KRKSDSRPET-----V-T-A-- 131
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 -------.-T--R--A--R---K--S----M---V-----------C--E-M--A---EKL----ESA-K---DG----W--LVV-W---R--DVS--QQ--E-FK-VMS................................-RKSDSRP......ET-----V-A-A-- 131
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con -------.-T--R--A--R---K--S----M---V-C---------C--E-M--X---EKL----E-A-K---DG----W--LVV-W---R--DVS--QQ--E-FK-AMS................................-RKSDSRP......ET-----V-A-A-- 131
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 --GGH-A.---RS--TF-------N-----QI--LI--GK-M---GLHEK----K---QK-IEV-T-LEP----G-KA-F-LCCVIW-I-AEQKV---E--VVTVKQHYHL.............VD..KNEKAA...........KKKNE-TAPPGGE-R---V-NQN.N 142
GSN.CM.99.CN166 ----H-AM-T-TK---Y--V----K-----MI--L----K----Y-LSDA---NQ----R--EIVF-LEP----A-K--FGI-SV---I-AD-QVE--EQ-KQQVRIRCHL.............EETKG.KEKQ..........NKDPPGAAGGQAV------VIR-A-- 146
GSN.CM.99.CN71 ----H-AM-T-TK---Y--VS---R-----AI--L----K----Y-LSGS---SK---Q-V-EVTS-LEPN---S-K---GI-SV---I-AD-WVE--EQ-KKQVQIRCHL.............VGTKE.KETQ..........NKDPPGAAGGQAV--------R-A-- 146
LST.CD.88.SIVlhoest447 --SGN--.--RQIEGEFCS-----DS--T-QKR-L---T---D--GLGAH----AD--KK---VCW-LYS---KN-KA-VG--CV-C-C-LG-KVA--Q--MQ--KI-PTQ...E......................................ERQPK-G---L-REN.Q 127
LST.KE.x.lho7 --SGN--.--RQIEKDFCSV-----S--T-QKR-VE--TK--D--GLGSQ----A---KK--SVCW-LYA---KN-KA-VG--CVIC-C-LGVR-S--Q--IS-VKI-PAP...EAAGK.K..................................Q-TGG---LIREN.Q 130
MND-1.GA.x.MNDGB1 --NGN-A.-L-TD--KF-----KR----C-R---LC-CKG--D--GLSDK----QQ--EK--SVCW-LYDQ--DN-KA-VG--CVVA-I-AG----S-QD--K-LKVITRK...EEKQ...EDE..................................-K-F-VQRDAA- 129
MND-2.CM.98.CM16 ---S--G.-R-EK--EL-------S-----Q----I-V-K--D--GLHEK---SK---EK--SV-F-LVP----N-I-----CCCVW---AKEKVT--E--KE-VKQKLHL...VAEK...ENAASE.KEQR..................AIVTPSGR-K----QIIN.Q 143
MND-2.GA.x.M14 ---S--G.-R-EK--EL-T-----S-----Q----I-V-K--D--GLHEK----Q---EK--SV-F-LVP----N-LA----CCCIW---AKVKVT--E--KK-V-QCFHL...AAKG...ESAASE.KEEK..................ATATPSGR-K----QIIN.Q 143
MND-2.x.x.5440 ---S--G.-R-EK--EL-------S-----Q---VI-V-K--D--GLHEK---SQ---EK--SV-F-LVP----N-I-----CCCIW---AKVKVT--E--KE-VKQRYHL...VVER...ENAASE.EEKGA..................TATPAVR-K----QVIN.Q 143
MNE.US.x.MNE027 ----N--.---KKA-EL-------------M---V---AN--D--GLADS---NK---QK--SA-A-LVP----N-K------CVIW-I-AEEKV-H-E--K.Q-VQRHLV.............VETGTAET............MPKTSRPTAP-SGKRG---VQ-IG.- 142
MON.CM.99.L1_99CML1 ----H-AM---TK--KY--V----R-----LI------AK--D--GLSDS----QD--KK--EVIL-LQP----SIK--FGIASV---I-AG---E--EQ-KQQVKIRCHL...AGEQG.EQK......................A---AAPPTGGVP-G---V-RTQG- 144
MUS-1.CM.01.CM1239 ----H-AM-T-TK---Y--V----K---R-LI-------K-----GLSDS----K---QK--EV-I-LEP----S-K--FGITSV-W-I-AEV-VE--EQ-RKQ-RIRCHL.............ADKQGE.E...................KTAQ--T-A----IR-P-- 137
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 ----H-AM-T-NK---Y--V----K-----LI---I------D--GLSDS---SRD--QK-IEVIL-LEPA---S-K--FGI-SV-W-I-AEVHVE--E--KKQ-RARCHL.............EEKKGEKE...................SQAQAA.-A---VIR-A-- 137
MUS-2.CM.01.CM1246 ----H-AM-K-TK-NKY--V----K-----LI-------------GLSDT---SKD--QR--EVIC-LEE----A-K--FGI-SV-W-I-ADVTV---E--KKQ-RIRCHL.............AEKKEDSKG................-S-AKATTSG----VIRTA-- 141
MUS-2.CM.01.CM2500 ----H-AM-T-TK--KY--V----K---R-LI-------K--D--GLSDS----K---QR--EVIL-LEP----S-K--FGI-SV---I-AEVSVE--E--KKQ-RMRCHL.............GEKKEQQEQ...............R-QPSGAGAS-----VIRTA-- 142
OLC.CI.97.97CI12 --GTE-K.IDPEL-KKL-RV---ET---C-RRA-VK--VQ--KHLCID-DD-G-K---KR-VEK-L-LEEG-TQK-K--L-ICIVIL-LQEGLPVRN-I--KKRVKVKE.............................................KKEEQLAM--IR-A-- 124
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 ------I.-T-KK--A--Q------S----M---LA--C------GLSDT--DSAG--EK---V-L-LVP----G-K--F-LCCA-W---KEVKV---E--VQYVKKQCHL...VEKE...DTAGE..K.EKGAT.................MT-SGQRG-----TIN.Q 142
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 -------.---KK--A--Q------S----M---L----------GLSDT--DSAV--QK---V-L-LVP----G-K--F-LCCA-W---SEVKVR--E--IQYVKKQCHL...EDRE...DSAAE..K.EKGAT.................AT-SGQKG----ITVN.Q 142
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 ------L.---KK--A--SV----------M---L---CKK-NK-GLSDH----AT--EK---V-L-LVP----G-K--F-LCCV-W---KEVKV---E--VA-VK-CCHL...VEKA...ENTTE..K.EKGAT.................APPSGQRG----ITIN.Q 142
RCM.NG.x.NG411 ------I.---KK--A--QV----------M---L---C------GLSDT---SA--IQK-I-VIL-LVP----G-K--F-LCCV-W---KEVKV---E--VAHVKKQCHL...VDKD...ENAGE..Q.EKGAT.................VT-SGQRG-----TIN.Q 142
SAB.SN.x.SAB1 ---SN--.---RK--AF-SV----N-------R-L----K--D--SLSAN----K--VVK--SV-L-LVP----N-IA-F-LCCV-A-I-AE-KV---E--KA-VK--VPA...EMTE...SATATSSGQTK.........ELQAKKKNEPTVTPSGG-R-----SVN.N 153
SMM.SL.92.SL92B ----G--.---KKA-EL--V------R---M----I--A---D--GSAES---SK---QR--AV-A-LMP----N-K--FS--CVVW-L-AEMKV---E--K.-TVQSHLV.............VESGTAEK............LP-QSRPTAPPSGG..---VQ-VG.N 140
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ----N--.---KKT-EL-------N-----M---V---AN--D--GLAES--DNK---QK--SV-A-LVP----N-K-----ICVIW-I-AEEKV-H-E--K.Q-VQRHLV.............VETGTADK............MP-TSRPTAPPSGRGG---VQ-VG.- 142
STM.US.89.STM_37_16 ----S--.---KKA-EL--V----------M---V---AN--D--GLAES---SK---QK-ITV-E-LVP----N-K--F---CVIW-I-AEEKV-H-E--K.QVVKRHLV.............VETGTANK............MP-TSRPTAPPSGRGG---VQ-VG.- 142
SUN.GA.98.L14 ---GN-T.VDREVVRSF-RVA-K-----T-QAR-V---GK--D--GL-KE--R-V---QK--SVCW-LYAS--KN-KA-VG--CV-A-C--G-PV---Q---K-VRL-PAK...NEEAQ.A.....................................---F-VQREG.Q 127
SYK.KE.x.KE51 ---GG-AI-T-RK--KY-------K---R-LVR-L---GK--D--GLSDQ---SK---E--IKTIL-LEKH---N-K--FGIT-VVWA--AEKDVE--EQ-KQ-VK-ACNW...EDEET.VTSSGQKENSNDTA....T-SGREGKMQLPAAMP-SGG-G---LIR-P-N 162
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM ---AG-AI-T-R----Y-------K---R-LVR-L---KK--D--GLSDQ-M-SK---EK--TV-L-LEAN---N-K--FGIISVVWA--AKK-VE--EQ-KQ-VK-ACNW...KDDPP.ATSGGQSENSSQNM.ASET-SGQKVVQQEKQKAATPPPRG---LLR-P-N 165
TAL.CM.00.266 ----H-AM-T-RA--KY--V----K-----MV-------K-M---GLSDA----K---VK-IEAIYMLEPN---GIK--FGI-CV---I-AG-D-E--EQ-KAEVRKRCHL...GEKKE.TTEEEK.....................VRKATVT-SGQTG----IR-A-Q 145
TAL.CM.01.8023 ----H-AM-T-RA--KY--V----K-----EVR-V----K-M---GLSDA----K---VK-IEAIS-LEPN---GIK--FGI-CV---I-AG---E--EQ-KAEVKKRCHP...VEKKE.ESKG.................TTE-G-VRSAIVT-SGH-G----IR-A-Q 149
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 ---GH-A.---RN--TF-------N-----Q---LI--GKKM---GLHEK----K---QK-IEV-S-LEP----G-K--F-LCCVIW-I-AEQKV---E--VVLVKQRCHL.............VEKEKTAA......APSGGQ--NYNTAATP-GR.HG---V--QN.N 148
VER.DE.x.AGM3 ---AT-A.-NRRQ--KF-H-----T-----QI--LI--GK-M---GLHER---SE---KK-IEV-Y-LEP----G-K--F-L-CV-F---KDK-V---E--VAIVRQCCHL.............VEKERNAE...RNTTETSSG-KKNDKGVTVPPGG---F-AQ-QG.N 152
VER.KE.x.9063 ---AT-A.-K-RQ--QF-------N-----QI--LI--GK-M---GLHDR----ED--KK-IEV-F-LEP----G-K--F-L-CV---I-REQKV---E--VATVRQCCHL.............VEKEKRAT......EPSSGEKKSNRE-TAPPGG.---F-AQ-QG.N 148
VER.KE.x.AGM155 ---AT-A.-NRRQ--EF-H-----N-----QI--LI--GKKMD--GLHEK----E---KK-IEV-S-LEP----GMK----L-CV-L----EKKV---E---AIVRQCCHL.............VDKEKTAV......TPPGGQ-KNNTGGTATPGG.---F-AQ-QG.N 148
VER.KE.x.TYO1_patent ---AT-A.-NRRQ--QF-------N-----QI--LI--GK-M---GLHER----E---KR-IEV-Y-LEP----G-K--F-L-CV---L-KEQKV---E--VATVRQHCHL.............VEKEKSAT......ETSSGQKKNDKGIAAPPGG.---F-AQ-QG.N 148
WRC.CI.97.97CI14 --SGN-IS-APHICEGLQRVH--KDS----QK-----LVK---KLCLDSA-IS-A--VKKLMSH-A-L-PDA-K-VK-IWGMLCV-A-L-E--PCRN-Q--KE-VNV--KK...P...........................................---M-VLRTA.Q 123
WRC.CI.98.98CI04 --SGN--S-APHICEGLQ-VH--K-S----QK--VI-LVK---KLCLDST-IA-ET-TKKLMEH-A-LVPD--K-VK--WGMMCV-A-L-A--PCTN-Q--KE-V-VKDTK...QKEKP.......................................---M-VLRTA.Q 127
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 --SGN-IS-APEICESLQRV---KDS--T--R--L--LVK---KLCLDGK-ISSQ--VKKLCEHIA-LVPE--KTI--IWGMISV-A-LYNN-QVS--QA-IK---VRPRE...EKA.........................................-V-M-VLRGP.Q 125
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H1B.FR.83.HXB2 QMVHQAISPRTLNAWVKVVEEKAFSPEVIPMFSALSEGATPQDLNTMLNTVGGHQAAMQMLKETINEEAAEWDRVHPVH.AGPIAPGQMREPRGSDIAGTTSTLQEQIGWMTN.....NPPIPVGEIYKRWIILGLNKIVRMYSPTSILDIRQGPKEPFRDYVDRFYKTL 304
H1A1.UG.85.U455_U455A -P----L-------------D------------------------M---V------------D-----------L----.----P------------------V--------G.....-------D--R----------------V--------------------F--- 300
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH ------L-----------I-------------------------------------------------------L----.----------------------------A----.....---------------------------V------------------------ 304
H1C.ET.86.ETH2220 -----P--A-----------------------T-----------------------------D-----------L----.---V------D-----------------A---G.....---V---D-------------------V-----K--------------F--- 302
H1D.CD.84.84ZR085 ------L-----------I-----N-------------------------------------------------L---Q.---V----------------------------S.....---------------------------V------------------------ 304
H1F1.BE.93.VI850 -----SL-----------I----------------------T--------------------D-----------L----.---AP-----------------------Q---G.....---V---D-------------------V-----K--------------F-V- 300
H1G.SE.93.SE6165_G6165 -------T-------------------------------------L----------------D-----------M--QQ.---FP---I-------------S-----T---G.....---------------------------V--------------------F-C- 304
H1H.CF.90.056 ---------------------------------------------A----------------D----------------.----P-----------------------A---G.....--A----D-------------------V-----K--------------F--- 304
H1J.SE.93.SE9280_7887 -P----L-----------I-------------------------------I-----------D----------------.--------V-----------------------G.....---------------------------V--------------------F-A- 304
H1K.CM.96.96CM_MP535 ------L-----------I-------------T-----------------------------D---D-------L----.----P-----------------------A---S.....---V-----------------------V--------------------F--- 300
H101_AE.TH.90.CM240 --A--PL---------------G-N--------------------M---I------------------P----------.----P----------------------------.....-------D-------------------V------------------------ 304
H102_AG.NG.x.IBNG --T--SM-----------I---G----------------------M---I------------D----------------.----P---------------------------S.....--------------V------------V--------------------F--- 301
H103_AB.RU.97.KAL153_2 --T--SM-----------I--------------------------M---I------------D-----------L--AQ.---FP--------------SS-----------S.....-------D-------------------V--------------------F--- 304
H104_cpx.CY.94.94CY032_3 -----S------------I--------------------------M---I------------D-------D---T----.----P---------------------------S.....---V-------------------T---I--------------------F-C- 304
H1O.BE.87.ANT70 -----------------A------N--I----M------ISY-I-----AI----G-L-V---V-----V----T--PP.V--LP---I---T----------Q----H-T-...RPNQ.-----D--RK--V-----M-K----V-----K------------------ 303
H1O.CM.91.MVP5180 -----------------A------N--I----M------V-Y-I-----AI----G-L-V---V----------T--PA.M--LP---I---T----------Q----I-T-.R.GAN..S----D--RK--V-----M-K----V------------------------ 303
H1O.FR.92.VAU ------L----------A--K---N--I----M--------Y-V-----AI----G-L-V-E-V--D---D--KT--PV.V--LP---I---T---------------H-T-R....A-Q-----D--RK--VI----M-K----V-----K-R-E--------Q----- 302
H1O.SN.99.99SE_MP1299 -----SL----------A------N--I----M------I-Y-T-----AI----G-L-V---V----------T--PA.---LPV--I---T----------Q---VH-I-R....P-Q-----D--RK--V-----V-K----V------------------------ 303
H1O.SN.99.99SE_MP1300 -----SL----------A------N--I----M------I-Y-T-----AI----G-L-V---V----------T--QA.---LP---I---T----------Q---VH-I-R....P-Q-----D--RK--V-----V-K----V------------------------ 303
H1O.US.99.99USTWLA -A---PL----------A------N--I----M------ISY-I-V---AI----G-L-V---V------D---T--PP.I--LP---I---T----------Q----H-TSR....PGN----XD--RK--V-----M-K----V------X----------------- 300
H1O.US.x.I_2478B --I--P-----------A------N--I----M------I-Y-I-----AI----G-L-V---V-----S----T--PP.I--LP---I-D-T----------Q---VH-V-R....NPN-----D--RK--V-----M-K----V------------------------ 303
H1N.CM.02.DJO0131 --I--PLT----------I-----N-------M--------A---------------------V----------T--XP.X--LP---L---------------X--VT---S.....---V-------K--V----R-------V---E-K------------------ 309
H1N.CM.02.SJGddd --I--PLT----------I-----X-------M--------S---------------------V----------T---P.V--LP---I---------------A--VA---A.....---V---D--R---V----R-------V---E-K------------------ 307
H1N.CM.04.04CM_1015_04 ----HPLT----------I-----N-------M--------S---S-----------------V----------T---P.V--LP---L----X----------P---T---S.....-------D--R---V----R-------V---E-K------------------ 306
H1N.CM.04.04CM_1131_03 --I--PLT----------I-----N-------M--------S---S-----------------V----------T---P.V--LP---L---------------P---T---S.....-------D--R---V----R-------V---E-E----------------V- 306
H1N.CM.06.U14296 H----PLT----------I-----N-------M--------G-X-------------------V----------T---P.V--LP---L---------------A--VA---X.....---V---D--X---V----R--K--X-V---E-K---------------R-- 306
H1N.CM.06.U14842 -L---PLT----------I--------I----M--------S--------------------DV----------T---P.V---P---I-------------NVA--VA---A.....---V-X-D--R---V---XR-------V---X-K------------------ 306
H1N.CM.95.YBF30 -----PLT----------I-------------M--------S---------------------V------D---T---P.V--LP---L-D-------------A--VA---A.....---V---D--R---V----R-------V---E-K------------------ 306
H1N.CM.97.YBF106 -----PLT----------I-----N--I----M--------S---S-----------------V----------T--AP.V--LP-----D-------------A--VA---S.....-------D--R---V----R-------V---E-K------------------ 306
H1P.FR.06.RBF168 --T-LPL----------A------N--I----M-----SI-D-I-----A-----G-L-V---V----------T--AP.V--LP---L---T-G-----XX-K----T-I-R.....-N-V---D--RK--V-X---V-K----X-----K------------------ 297
CPZ.CD.90.ANT IAR--PLT---------C----N-N----------------H-------A--D--G---V---V----------L--T-.---VQA--L---T----------V---MQ--ST..PQQ-GGV---D-------M----V--X---V---E-K-----------------I 323
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ----TP------------------N--------------L-L-V-----A-----G---V-R-V----------M----.--------L---------------------A-A.....-------D--R--V-----RV-K--C-V-----K-------K---------M 309
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 -LM--PM---------------N-N-------M----------V-----AI----G---V---V-----L----T----.--------L--A------------A---A---A.....---V------R--VV-----V------V-----K------------------ 301
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -----PL-----------------N-------M------------------------------V----------G----.M---P---V---------------A--VA---A.....---V---D--R---V------------A-----K-----T------------ 307
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -P----L-------------------------A--A-----------------------I---V-----Q----L--I-.M----------------------V--------S.....---------------M----V------V-----K------------------ 304
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -----P--------------------------M------------------------------V----------L----.---VP------------------I---V----S.....-------D--------------K--C-V-----K-----S------------ 302
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 -----SL-------------------------M-----------------I--------I---V----------T--I-.----P------------------I---V----S.....---T---D------V------------V-----K------------------ 304
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -LT-NP-----------A------N-------M-----------------I--------I---V--D-------T--T-.----------------------S-E--V----A.....-------D--R---V-------K----V-----K------------------ 294
CPZ.GA.88.GAB1 ---------------------------------------L---V-----A-----G---V---V----------L--T-.--------L---------------------T-A.....-------DV-R--V------V----C-V------------------------ 312
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 --I---M-----S----A--------------M----------V-----AI----G---V---V----------L--L-.---V-----------------------V----S.....---V------R--VV-----V----C-V-----K----------------V- 306
CPZ.TZ.00.TAN1 VAR--P----------R-I---G-N----------------Y---S---A--E----------V----------A--A-.---QQA-ML---T-A------------VL---T..PQAQGGV---D------------L------V-----K-----------------I 330
CPZ.TZ.09.UG38 AAR--P----------RT--D-G-N-----I----------Y-------AI-D----------V------D---T--A-.---QQA-ML---T-A-------SV---VQ---T..PQAQGGV---D-------I----L------V-----K----------------CI 324
CPZ.US.85.US_Marilyn ------M----------A------N-------M----------V-----AI----G---V---A------D*--T--L-.---------------------------V----A.....-------D--R--VV-----V-K--C-VG----K------------------ 305
MAC.US.x.239 NY--LPL----------LI---K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--D------IIRDI------D--LQ--QP..A-.QQ--L---S---------SVD---Q--YR....QQN-----N--R---Q---Q-C----N--N---VK-------QS-------S- 305
H2A.DE.x.BEN NY--VPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--D------IIR-I------D--SQ--IP..--LPA--L-D------------VD---Q--YR....PQN-V---N--R---QI--Q-C--K-N--N----K-------QS-------S- 306
H2A.GW.x.ALI NYT-VPL-----D----L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--D------IIR-I------D--VA--IP..--LPA--L--------------VE---Q--FR....PRN-V---N--R---QI--Q-C----N--N----K-------QS-------S- 306
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST NYT-VPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--D------IIR-I------D--AQ--IP..--LPA--L--------------VE---Q--FR....PQN-V---S--R---QI--Q-C----N--N----K-------QS-------S- 306
H2B.CI.x.EHO NYS-LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--E------IIR-I------D--QQ--SP..--MPA--L--------------VE---Q--YR....PQN-V---N--R---Q---Q-C----N--N----K-------QS-------S- 301
H2B.GH.86.D205_ALT NY--LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--E------IIR-I------D--QQ--SP..--MPA--L-D------------VE---Q--YR....AQN-V---N--R---Q---Q-C----N--N----K-------QS-------S- 301
H2G.CI.92.Abt96 NY--LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----CL-Y-I-Q---C--E------IIR-I------X--LQ--QQ..--PPA--X---T----------IE---Q-THR....QQN-----NX-R---X---Q-C---XN--N---VK-------QS-------SX 306
H2U.FR.96.12034 NYA-LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--E------IIR-I--D---D--TQ--NQ..--PPA--L--------------VE---Q--YR....PQN-----N--R---Q---Q-C----N--N----K-------QS-------S- 305
COL.CM.x.CGU1 GP---PL-----G----C--.GGIA-SLA---L-Y-T--IAY-M-L---ILDT--GFP-V--DE--KK-E-Y-LL---Q..Q-QQQ-AL-Q-TA---T-N--SVA--VA-GE........--..AN--RG--VQS-E-VIQIAR-S-V------S--D-KS------SA- 296
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 -Y--MPL---IVKT-INA----K----IV-L-QV-A--C--Y-I-GL--AI-DL-G---II-DV---------LQ--QQ..Q-.PQ--L---S-A-----N--VE---A---RAQGVGGG--D--Q--R--V----QRC-K--N--N---VK-------K---------- 336
DEB.CM.99.CM40 -F--MPL---IVKT-INA----K----IV-L-QV-A--C--Y-I-GL--AI-DL-G---II-DV---------LQ--QQ..Q-.PQ--L---S-A-----N--VE---A---RPAGQGQG--D--Q--R--V----QRC-K--N--N---VK-------K---------- 332
DEB.CM.99.CM5 -Y--MPL---IVKT-INA----K----IV-L-QV-A--C--Y-I-GL--AI-DL-G---II-DV---------LQ--QQ..Q-.PQ--L---S-A-----N--VE---A---RPAGQGAG--D--Q--R--V----QRC-K--N--N---VK-------K---------- 328
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 -YQ---L-T-V-KT-I-E--DRK----IV-L--V-A--LI-Y-I-QL--AI-E--G---V--DV-----HD--LA--ANLQQ-LP-AAQ-D-----------SIED--T---R....QQG--N--D-----V-M--Q-V-K--Q-V-----K-----S-K--------A- 332
DRL.x.x.FAO -A----------------I---K--A--V---L-----CISY-I-Q---AI-D--G-L-IV-DI------D---R--QV..--LPQ-VL-N-S---------SIE---E-T-R....AQDS-N--A--RQ-VV---QRC-T--N-VN---VK-------K--------A- 307
GOR.CM.04.SIVgorCP684con -----PL----------A------N--I----M-----SI-Y-I-----AI----G-L-V---V----------Q--AV.V--LPV--L---S-G--------Q---VA---R....N-N-V---D--RK--V-----V-K--C-V-----K------------------ 296
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 -----PL----------A------N--I----M-----SI-Y-I-----AI----G-L-V---V----------M--AV.V--LPV--L---S-G--------Q---VA-I-R....N-N-V---D--RK--V-----V-K--C-V-----K------------------ 296
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con -----PL----------A------N--I----M-----SI-Y-I-----AI----G-L-V---V----------L--AV.V--LPV--L---S-G--------Q---VA-I-R....N-N-V---D--RK--V-----V-K--C-V-----K------------------ 296
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 AW---PL----------C----RWGA--V---Q-----CLSY-V-Q---VI-D--G-L-I---V----------T-RPP.---LPA--L-D-T---------SI----E-TF-....A--R-D--AQ-RK-V----Q-V-Q--N-QKV-----------Q--------A- 307
GSN.CM.99.CN166 -YQ---LNS-I-KT--SI----K-A--TVAL-Q-----CI-Y-M-Q---AI-DY-G-V-II-DV---Q-----LL---P.-A-QPVAGL-D-S-A----V---PN---E-I-R....Q-Q-VN-SD--RK------QRC-K--N-VN----K-------KE-----F-C- 311
GSN.CM.99.CN71 -FQ---LNS-V-KT--SI----K-A--TVAL-Q--T--CI-Y-M-Q---A--DY-G-V-II-DV---Q-----LL--QP.-A-QPVAGL-D-S-A----V---PN---E-I-R....Q-N-VN-AD--RK------QRC-K--N-VN--G-K-------KE-----F-C- 311
LST.CD.88.SIVlhoest447 RW--TPL----IQT---I--DRGWK--TVA-----T-K-L-D---V---AI-D--G---II-DH-V--G-----K--QQ.QPAQPG-GL-T-NAT-V--V---VE--LA-T-.....ADT-VD--K---E-V-QAME-V--IHQ-V-VI--K-------KE-A---F-A- 291
LST.KE.x.lho7 RW--TPL----IQT---I--DRGWK--TVA-----T-K-L-D---V---AI-D--G---II-DH-V--G-----Q--QQ.QPAQPG-GL-T-NAT-V--V---VE--LA-T-.....ADT-VD--K---E-V-QAME-V--IHQ-V-VM--K-------KE-A---F-A- 294
MND-1.GA.x.MNDGB1 -YQYTP----IIQT---T----KWK-----L----T---ISH---I---A--D--G---V--DV---Q-----LT--QQ.QPAQPG-GL-T-S----------VE--LA--NM....QQNA-N--T---S-----M-RL-KSHC-I--T-V------A-K-------NVM 294
MND-2.CM.98.CM16 TP---G-----------CI---K----IV---I-----CL-Y---G---AI-D--G-L-IV-DV------D-NLR--QV..--MPQ-VL-N-T---------SIE---E-T-R....EQDAVN--G---Q--V---Q-C-S--N-VN----K-------K--------A- 307
MND-2.GA.x.M14 TP---G-----------CI---K----IV---I-----CL-Y---G---AI-E--G-L-IV-DV------D--LR--QV..--LPQ-VL-N-T---------SIE---E-T-R....QQEQVN--A---Q--V---Q-C-S--N-VN----K-------K--------A- 307
MND-2.x.x.5440 TP---G-----------CI---K----IV---I-----CI-Y---G---AI-D--G-L-IV-DV------D--LR--PV..--MPQ-VL-N-T-N-------SIE---E-T-R....QQDQVN--G---Q--V---Q-C-S--N-VN----K-------K--------A- 307
MNE.US.x.MNE027 NYT-LPL----------LI---K-GA--V-G-Q-----CI-Y-I-Q---C--E------IIR-I------D--LQ--QQ...APQQ--L---S----------VD---Q--YR....QQN-----N--R---Q---Q-C-K--N--N------------QS-------S- 305
MON.CM.99.L1_99CML1 GFQ---VE--L-KT--Q-I---K-A---VAL-Q-----MI-Y-I-QL--AI-D--G-L-II-DV------N--L---QP.PQ-QPNAGLGD-T-A----VS--P-Q--E-I-R....A-N-VQ-SD--RK-V----QRC-K--N-VN----K-------K--------C- 309
MUS-1.CM.01.CM1239 -FQ--SLNA-I-KT--SI----K-AA--VA--Q--A--TI-Y-M-QL--AI-D--G-I-II-DV---Q-----LL--QP.QQ-QPNAGL-S-S------V---PN---E-I-R....Q-D--N-AD---K---M--QRC-K--N-V-----K-------K--------C- 302
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 -FQ---LNA-I-KT--SI----K-AA--VA--Q--A---I-Y-I-QL--AI-E--G-I-II-DV---Q-----LLN-QP.QQ-QPNAGL-N-T------VS--P----E-I-R....A-N--N-A----K-V-M--QRC-K--N-VN----K-------K------F-C- 302
MUS-2.CM.01.CM1246 -YQ--SL---L-KT--ST----K-A---VAL-Q-----CI-Y-V-Q---AI-D--G-I-LI-DVV--Q--DR-VL--QP.TQ-QPNAGL-Y-S-A-V--VS--PA---E---R....QQD-VN--N--RK------QRC-K--N-VN----K-------K------F-C- 306
MUS-2.CM.01.CM2500 TYQ--SL---I-KT--STI---K-A---VAL-Q-----CI-Y-V-Q---A--D--G-V-LI-DVV--Q-----LL--QP.-Q-QPNAGL-Y-S-A----VS--PA---E---R....QQD-VN--D--RK------QRC-K--N-VN----K---R---K------F-C- 307
OLC.CI.97.97CI12 IFE-VPLAT---QS---AL-DRG-KS-IV-L---FA--LL-EEI--L--V--DY-G---V---A-----E-Y--Q--QP.I--LPV--IPP--A---V----N--Q-LA-VNA....G...-D--AL----V-I--Q-L-K----VTV------A----S------F-A- 286
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 -PE--P----------------K-GA--V---------CI-Y-V-Q---AI-E--G-L-IV--V--D---D--LR--NP..--LPA--L---T---------NIA---A-T-R....A-N--A--N--RN--V---Q-C-K--N-VN----K-------K--------A- 306
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 -PE--P----------------K-GA--V---------CI-Y-I-Q---AI-E--G-L-IV--V------D--AR--NL..--LPA--L---T---------SVA---A-S-R....A-N--I--N--RN------Q-C----N-VNV---K-------K--------A- 306
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 -PE-NP----------------K--A--A---------CI-Y-I-Q---AI-E--G-L-IV--V------D--AR---P..---PA--L---T---------SIA---A-T-R....A-N--N--NL-RN---V--Q-W-K--N-VN----K-----S-K--------A- 306
RCM.NG.x.NG411 -PE--P----------------K-GA--V---------CI-Y-V-Q---AI-E--G-L-IV--V--D---D--LR--NP..--LPA--L---T---------NIA---A-T-R....A-N--A--N--RN--V---Q-C-K--N-VN----K-------K--------A- 306
SAB.SN.x.SAB1 -W---PL-----------I---K--A--V------A---I-Y-I-Q---A--E--G-L-IV-DV------D--LR--PP.QQ-P-Q-VL-D-Q----------I----E-T-R....AQNAVN--N---G------Q-C-K--N-VN----K-------K--------A- 318
SMM.SL.92.SL92B NY--TPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--E------IIR-I------D--LQ--RGQQPAQPA-GL---S----------PS---E--YR....AQN-V---D--R---Q---Q-C----N--N---VK-------QS-------S- 306
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 NY--LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--E------IIR-I------D--LQ--QP..--LPA--L--------------VE---Q--YR....QQN-----N--R---Q---Q-C----N--N---VK-------QS-------S- 306
STM.US.89.STM_37_16 NY--LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-QL--C--E------II--I------D--MQ--QP.P--LPA--L---S---------SPE---Q--YR....QQN-----N--R---Q---Q-C----N-VN---VK-----T-QS-------S- 307
SUN.GA.98.L14 NYI--PL----VQT---I----GWK--TVA--A--MT--I-E-I-V---AI-E--G----I-DH-V--S-----M--QQ.QPAQPG-GL-T-N-T----V---VE---Q-IYG..LNGATRVA-QD---G-V-E-MERV--LHQT--VVE------------T---F-A- 294
SYK.KE.x.KE51 -WI-VGVNT---KT--EA-NS-K-DASLV-L-QI-T--FI-Y---D---AI-D--G---VI-DV----GS---LQ--QP.QQQQPVAGL-D-SA---------I----E-I-R....Q-N--Q--Q--RQ------Q-C-QV-N-VN----------T-K-------HC- 327
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM -WI-TGVPV---KT--EA-NS-K-DASIV-L-Q--T--FI-Y---G---A--D--G---VI-DI----G-A--LE--QP.QQ-APQAGL-D-SA--------SIA---E-I-R....Q-N-VQ-----R-------Q-C-QV-N-V-----K-----I-K-------HC- 330
TAL.CM.00.266 -YQ---L---L-KT-IATI---K-A--TVAL----A--CI-Y-I-Q---A--E--G---II-DI---Q-S---QM--Q..I--LPA--L---A----------PA--VE-T-R....AQN-VD--A-----V-M--QRC-K--N-VN---VK---R---K-------RC- 309
TAL.CM.01.8023 -YQ---L---L-KT-IATI---K-A--TVAL----A--CI-Y-I-Q---A--E--G---II-DI---Q-----QM--Q..I--LPA--L---A----------PA--VE-T-R....QQN-VD--S-----V-I--QRC-K--N-VN---VK---R---KE------RC- 313
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 -W--TPL----------T----R-GA-IV---Q-----CLSY-I-Q---VI-D--G---II--V--D---Q--IT--PP.---LPA--L-D-----------SVA---E-TF-....A--RVD--R--RG-V----Q-C-K--N-I-V------A----K-------QA- 313
VER.DE.x.AGM3 AWI-VPL----------A----K-GA-IV---Q-----C--Y-I-Q---VL-D--G-L-IV--I------Q--IA--PP.---LPA--L-D------------V---LE-IYT....A--RVD--A--R-------Q-C-K--N-V-V---------A-K--------AI 317
VER.KE.x.9063 AW--VPL----------A----K-GA-IV---Q-----C--Y-I-Q---VL-D--G-L-IV--I------Q--VT--PP.---LP---L-D------------V---LE-IYT....A--RVD--A--R-------Q-C-K--N-V-V-----------K--------AI 313
VER.KE.x.AGM155 AW--VPL----------A----K-GA-IV---Q-----C--Y-I-Q---VL-D--G-L-IV--I------Q--VT--PP.---LPA--L-D-G----------V---LE-IYT....A--RVD--A--R-------Q-C-K--N-V-V-----------K--------AI 313
VER.KE.x.TYO1_patent AW--VPL----------A----K-GA-IV---Q-----C--Y-I-Q---VL-D--G-L-IV--I------Q--VT--LP.---LPA--L-D-----------SV---LE-IYT....A--RVD--A--R-------Q-C-K--N-V-V-----------K--------AI 313
WRC.CI.97.97CI14 GPQWDPL----IQT---HI-DRG-GA-SV-F-A--TDR-LSH-I--L--NI-D------II-DIV---IQ----T--QA.----------Q-T------V-ASVEDELA-LAQ.....---VD--S-----VLR--Q-V-QI-V-V-----K-----D-KA-------V- 287
WRC.CI.98.98CI04 GPQWDPL----IQT---HI-DRG-GA-CV-F----TDR-LAH-I--L--NI-D------II--IV---IQD---T--QP.----------Q-T------V-ASVEDELA-LAQ.....----D--AV----VLR--Q-V-QI-V-V-----K-----D-KT-------V- 291
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 GPQWEPL----IQT---HI-DRG-GA-CV-F----TDR-LTH-I--L--NI-D------IV--IV---IT----T--PP.V--LP--A--N-T------V---ME-ELA-LAQ.....Q---DI-A-------R--Q-V-QI-V-------K-----D-KS-----F-V- 289
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p24 end p2 start p2 end p7 start Zn motif Zn motif
H1B.FR.83.HXB2 RAEQASQEVKNWMTETLLVQNANPDCKTILKALGPAATLEEMMTACQGVGGPGHKARVLAEAMSQVTNSAT.....IMMQRGNFRNQR...................................KIVKCFNCGKEGHTARNCRAPRKK.........GCWKCGKEGHQMKD 425
H1A1.UG.85.U455_U455A -----T-D-------------------S--R----G------------------------------QQTS......---------GP....................................RRI----------L-K--------.........-------------- 419
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH -----T-----------------------------G----D---------------------------T--.....M--------SP-...................................-TI----------I----------.........------Q------- 425
H1C.ET.86.ETH2220 -----T-D------D---------------R----G-S--------------A-------------N-TT......----KS--KGPK...................................RAI----------L----------.........-------------- 422
H1D.CD.84.84ZR085 -----------------------------------G----------------S------------A-SASAA....----KS--KGT-...................................-------------I----------.........-------------- 426
H1F1.BE.93.VI850 -------D--G---D-------------------TG----------------S------------A.---......----KS--KG--...................................RV-----------I----------.........------R------- 419
H1G.SE.93.SE6165_G6165 -------D--G---D---------------R---QG-S--------------S------------ASGA-AA....-----S--KGP-...................................RTI----------L----------.........-------------- 426
H1H.CF.90.056 -----T-D----------------------R---QG-SI-------------S---------------TN-A....----K---KG--...................................-F-----------I----------.........------R------- 426
H1J.SE.93.SE9280_7887 -----T-D------D-------------------SG--------------------------------TN......---------DHK...................................R---------Q--I-K--------.........-------------- 424
H1K.CM.96.96CM_MP535 -----T--------D--------------------G-S--------------S----I----------PV......V---K---KGH-...................................-------------I----------.........-------------- 420
H101_AE.TH.90.CM240 -----T---------------------S------TG----------------S-----------HAQHAT......--------KG-....................................-RI------R---L---------Q.........-------------- 423
H102_AG.NG.x.IBNG -----T---------------------S--R---TG------------------------------QQAN......V--------G-....................................RTI----------L----K----R.........-------------- 420
H103_AB.RU.97.KAL153_2 -----T-D----------------------R---SG--------V---------------------Q-AN......----KS---GP....................................-RI----------L----------.........-------------- 423
H104_cpx.CY.94.94CY032_3 -----T---------------------S------TG----------------S------------AS-A-AA....----KSK-KG--...................................RTI----------L----------.........-------------- 426
H1O.BE.87.ANT70 -----T---------------------Q---S---G-------V--------T----------ATAQQDLKGGYTAVF----QNPIRK...................................GTI----------I----------.........------Q------- 429
H1O.CM.91.MVP5180 -----T---------------S-----Q-------E-------V--------T---KI-----ASAQQDLKGGYTAVF----QNP-RK...................................GPI----------I-K-------R.........------Q------- 429
H1O.FR.92.VAU -----T---------------------Q-------G-S-----V--------T----------ASAQQDLKGGYTSVF----QKPIRK...................................GPI----------VTK--------.........------Q------- 428
H1O.SN.99.99SE_MP1299 -----T---------------------Q---S---G-------I--------T----------AAA.QDLKGGYTAVF----QNPSRK...................................GPI----------L----------.........------Q------- 428
H1O.SN.99.99SE_MP1300 -----T---------------------Q---S---G-------I--------T-----------AA.QDLKGGYSAVF----QNPGRK...................................GPI----------L----------.........------Q------- 428
H1O.US.99.99USTWLA ---------------------S-----Q-------G-------V--X-----T---KI-----ASAQQDLKGGXTAVF----QNLGRK...................................GP-----------V----------.........------Q------- 426
H1O.US.x.I_2478B -----T---------------------Q---S---G-------V--------T---KI-----AAAHQDLKGGYTSVF----QNPIRK...................................GPI----------I-K-------R.........------Q------- 429
H1N.CM.02.DJO0131 -------D-------------------Q------------------------A-------------Q.T--S....VFA-GR--KGI-...................................RTIR---------L----K---RG.........------Q------- 430
H1N.CM.02.SJGddd -----T---------------------Q---S----------------------------------Q.AT-S....VFV-----KGI-...................................-TI----------L----K---R-.........------Q------- 428
H1N.CM.04.04CM_1015_04 -----T-D------------------XQ-------S-S-------------------------A-AQ.A--S....VFV-----KGT-...................................RTI----------L----K---RX.........------Q------- 427
H1N.CM.04.04CM_1131_03 -----T-D-------------------Q-------GSS------------------------TA-AQ.A--S....VFV-----KGT-...................................RTI----------L----K---RG.........------Q------- 427
H1N.CM.06.U14296 -------X------D------------Q-------G----------------A-------------Q.AT-S....VFA-----KGI-...................................RPI----------L----K---RG.........------Q------- 427
H1N.CM.06.U14842 -X---X--------D------------QL------G--------------X-A-------------Q.G--S....VFV-----KGM-...................................-TI----------V----K---RG.........------Q------- 427
H1N.CM.95.YBF30 -----T---------------------QL------G----------------A-------------QQPT-S....VFA-----KGI-...................................-PI----------L----K---RG.........------Q------- 428
H1N.CM.97.YBF106 -----T-D-------------------Q-------G----------------A----------A-AQ.T--S....VFV-----KGI-...................................-TI----------L----K---RR.........------Q------- 427
H1P.FR.06.RBF168 ----------S---D---I--------Q-------G-------N--------T----------AAANQANQD....LKGGYTTVFM-SGQ................................R-P--------I--I-K--K---R-.........------Q------- 422
CPZ.CD.90.ANT -------P--A-------I--------H------TG-S----L---------A----------ASAN-AQGT...AVFL----GNRGGK..................................RPL---------------K---R-.........---R--Q----L-N 447
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ----------T---D------------Q-------G-S--------------A----------TM-QSQ-RT...D-FF-K-PGATP-...................................RKI--Y-------L----K---R-.........------Q------- 432
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 -----T----T---D--X---------N--R----G----------------A-------------Q--TS.....VFL----NGRPT...................................RKI----------L--------R-.........------Q----I-- 422
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -----T---------------------N--R----G-S--------------A----------T-AQTATS.....VF------KGI-...................................-TI----------L----K-----.........------Q------- 428
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -----T--------D------------S--R----G-S--------------A------------ANAA.....TV--------KGPK...................................RVI----------I----K---R-.........------Q---R-Q- 425
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -----T--------D------------S--R----G----GDEP-F------S------------AQH-NDA........KRQ-KGPK...................................R------------I----K---R-.........------Q-----RN 420
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 -----T-D-------------------Q--R----G----------------S------------ANTTVM.......-----VKI-K...................................R------------I--------R-.........------Q----Q-N 423
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -------D------D---I--------N--R----G----------------S-------------NKT......E-F----GQNRPPN..................................-KI----------L--------R-.........------Q------- 415
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H2G.CI.92.Abt96 -P.........----G---.FGPWGKKPRNFPMT..............QVPQGLT-S---..................MDPAVDLLKNYMXLGRK--E.....QRNK-YKE...................VTXX-LH-S----D-......-- 510
H2U.FR.96.12034 -P.........-TKVG---.LGPWEKKPRNFPMA..............QVPQGLT-----....AEPAVDLLTPTAPPADPAVDLLKSYMQQGKK--E.....NRER-YKE...................VTED-LH-N------......-- 522
COL.CM.x.CGU1 ...........NK------.......................AT-GVE....LQTAIF--....................KMSKDLPPRREKGESLYP......................................--K----D-......-- 483
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 -P.....KAAPQSKN----.KLPWGRRAPRNFIE.............QQH-TWGIGKYI-...................EGGDEIF-SSRVPEQKPQ-QEE..TRRGKY.......................-D-SD-K----E-......-- 545
DEB.CM.99.CM40 -G........QTPR-----.NTPWASRRPRNFLE...................GIGKYI-...............--TADQVYSTTRVPVQGQENNP-REE.TTRRGKY.......................-D-MG-K----E-......-- 536
DEB.CM.99.CM5 -G........QVPR-----.NAPWASRRPRNFLE...................GIGKYI-...............--TADQVYSTTRVPVQGERNAP-.EDTTTRRGKY.......................-D-MG-K----E-......-- 533
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 -R....SNTNDQG-V----.NGLGRKNPPRNFVQ..YYPQMNQDL-WSPVRVQQQ-QY-Q.................NFQEGGNRQ-CQ-DKRQNKQS...HQEDE-TTRE.....................SLYP--K----D-......-- 559
DRL.x.x.FAO -..........PK-V----.NTPWGSGKPRNFPQ.................ASLT-S---..............LPGYLQEDPAERMLQKYMEQGAQ-..KRQQRQQQQKRGPYEE.................AYN--S----S-....QL-- 522
GOR.CM.04.SIVgorCP684con -RS........G-------.KYWPPGGERPGNY................V-KQVQ-----...................MEEEEKE.........TRK...........PGKEE................---.----K----T-......-- 490
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 -RS........G-------.KYWPPGGERPGNY................V-KQVQ-----...................MEEGEKE.........MRK...........PEKEE................---.----K----T-......-- 490
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con -RS........G-------.KYWPPGGERPGNY................V-KQVQ-----...................MEEGEKE.........MRK...........PEKEE................---.----K----T-......-- 490
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 -K.........NG------.YGHWGGAKPRNFVQYRG............DTVGL------.............METAYDPAKKLLQQYA-.KGQRLRE......................EREQTRKQKEKEVEDV--S----G-......-- 514
GSN.CM.99.CN166 -R.....TGTPIKELY--D.LGRGRRRAPRNFP.................VTFLL----....................AEEEEPQQLNLS-PVGEP-.......SKGQKE-SR.................NTLYP--S----E-......-- 513
GSN.CM.99.CN71 -KT.....GTPAKEL---D.LGRGR.RAPRNFP.................VTSLL-S--....................AEEVEPQQLNLSPPVGEP-.......NKEQKA-KR.................NTLYP--S----E-......-- 511
LST.CD.88.SIVlhoest447 -PKP.......KGKV----...YGPWRSGPPGNFPLMGGNA...........GVV-S---...............MERSPT.........QAERALETYR.............NLGQQLR.RQQQ.IPQKCVDEPCLSFFF-PD-......-- 513
LST.KE.x.lho7 -P.......KPKGKV----...YGPWSSKPPGNYPLLGGAA...........GRI-S---...............MESAPT.........KAERALETYR.............TLGQQLK.RQQQQVPQKCVDEPCLN.---PD-......-- 516
MND-1.GA.x.MNDGB1 -P.....KPAQQQRV----.YGPWGPSKPGNYPAQ.................EVT-----..................LEEKPLQKTLSTYQKLGRGL.......RQKMKE-KREE.................DFH--ST--QE-......-- 503
MND-2.CM.98.CM16 -P..........KMV----.NTPWGSGKPRNFP.................AMPLT-----..............MPGMEDPAERMLLDYMKKGQQ--A......ESKQEK--R...............GPYEAAYN--S----T-....QL-- 518
MND-2.GA.x.M14 -P..........KMV----.NAPWGSGKPRNFP.................AMPLT-S---..............MPGMEDPAEKMLLDYMRKGQQ-RA.....AKETKQE-DK...............GPYEAAYN--S----T-....QL-- 519
MND-2.x.x.5440 -..........PKMV----.NTPWGSGKPRNFP.................AMPLT-S---..............MPGLEDPAEKMLLDYMKKGQQ-RA......AAGAQKE-KK..............GPYEAAYN--S----T-....QL-- 519
MNE.US.x.MNE027 -P.........D---G---.FGPWGKKPRNFPMA..............QMHQGLT-----..................EDPAVDLLKNYMQLGKQ-RE.....SKRK-YKE...................VAED-LH-N----E-......-- 507
MON.CM.99.L1_99CML1 -PQPP....KQNKGV----.NPFGPKKGPRNFP.................LTSVQ-S--T..............LPAG......TAEP-NLNQEIGSP......KTGTPKETRR..................DLYP--A----E-......-- 511
MUS-1.CM.01.CM1239 -R......SEGAKS-----DPLGLQRRRPRNFP.................-TSLL-----..................EQE....GDL-NLSP-VGPK.........DGASDRK..................SLYP--S---QD-...PLEK- 506
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 -R......SDNTKAV----DPFGLQKRRPRNFP.................-TSLL-----..................EQE....GEL-NLSPAVGPG.........EGKQDRK..................SLYP--S---QD-...QSD-- 510
MUS-2.CM.01.CM1246 -R.....TDTGKSAV----KDLGFRSRKPRNFP.................VTSLM-----...............DTAEPV....NFSPLVGPKEEPP.........KDR-DRK..................TLYP--S----D-...QSK-- 517
MUS-2.CM.01.CM2500 -R.....TNSDKGAV----.KGFGFHRKPRNFP.................VTSLM-S---...............DTAEIVNFSPE..-GPRKEN-TP.........QAPPDRK..................NLYP--S----D-...PSE-- 519
OLC.CI.97.97CI12 -R...VGGQQQQSKV----...KWRGGKA.EPP..........LNMQQRTEMDIF-S--..............TL-QILEKGTREKREMKEEKK-LYP......................................--A----E-......-- 481
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 -P..........K-V----.NAPWKQGKPRNFP.................LTSVT-S--G...........MDQYDPAEAMLKRY...L-QGKKQKQ-.....KRQ-EKSQQGRAYEE...............A-S--N------......-- 518
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 --..........K-V----.SAPWSRGKPRNFP.................LTSLT-S--G............VEQDNHASQYDPAEAML.RKYLE-GRMQKQQQRK-EKAQKGKAYEE...............A-A--N----S-......-- 524
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 --..........K-I----.RLPWGQGKPRNFP.................LTSLT-S--G..............M--NYDPAEEMLKNYLRRAGE--R....QQRQ-ESK-REGAYQE...............A----N----S-....QL-- 519
RCM.NG.x.NG411 -P..........KEV----.NAPWKQGKPRNLP.................LTSLR----G.............RE-GWNPQYDPAEEML.RKYLALGRQHKQEQRK-NKE-VGRAYED...............A-S--N----S-......L- 522
SAB.SN.x.SAB1 -Q..........K-V----.FGPWGRGKPRNFP.................LTSIR-----...............MERDYSRPEENWYADRPPTRGPGPDDPATALLKQYAVQGKRQKQQWQNHSPQQSPYEEAYS-------E-......-- 555
SMM.SL.92.SL92B -P.........NQK-G---.LGPWGKKPRNFPM...............Q.TTSLT-S---...................DPAARIVKEYLEKAQRE-T.....RRSR-YKE...................VTED-LH-N----E-......-- 508
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 -P.........----G---.FGPWGKKPRNFPMA..............QMPQGLT-----..................EDPAVDLLKNYMKMGRK-RE.....NRER-YKE...................VTED-LH-N----E-......-- 508
STM.US.89.STM_37_16 -P.........---VG---.FGPWGKKPHNFPMA..............QIPQGLT-----..................EDPAADLLRSYMQLGKK-RE.....SRKT-YKE...................VTED-LH-N----E-......-- 508
SUN.GA.98.L14 -P........QGK-V----...YGPWNRGPPGNFP..................VM-S---...............LEDLTLGNRMTPPQSKAERALETYR.............LLGQGLRAQQKRKERGECQ.EPCLN.M--PE-......P- 522
SYK.KE.x.KE51 -RQPRKGQGNPPP------.KGWGNRKPPANFP.................VM-ET-----..............A-DWPWQQQTWGNYASPQQKHIAM.ATPLQPQSSPKTVKDLLVPGKPSEKKEEMKEKG-LYP--Q----D-......-- 562
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM -RQPKRNQGPPVA------KGWGVSRRPPANFP.................VRSE.-S---..............L-DIEDGPWLTW-AQMSQQAQA-A.......QNSPS-KPPTNREVLSPKESSGKEETKSLYP--S----E-......-- 555
TAL.CM.00.266 -S.........SA------.KSFLGKIPPVRGP...............RNFPVVQ-S---.................IEPLTASWQE-TT-W---A-.........................KPQETTTTRESLYP--A----D-......-- 528
TAL.CM.01.8023 -R.........QP------.KAFLGKIPPVKGP...............RNFPVVQ-----.................IEPLTASWQE-TT-W---T-D........................AAAPKQQTRESLYP--A----D-......-- 532
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 -R.........SG------.RMPTWGTKPRNFL..........EQG......GAV-----.............MPAHGFPTGSPAAGAYD.PARKLLE..................QYAKKGDQLRKQKEKELEDY--S----G-......-- 524
VER.DE.x.AGM3 -R..........G-V----.YGRWMGAKPRNFP.............A..ATLGV------.............PPSPYDPAKKLLQQYAD.KGKQLRE...................QRKKPPAVNPDWT...EGY--N----E-......-- 522
VER.KE.x.9063 -R..........G-V----.YGRWTGTKPRNFL.............A..ATHGV--S---.............PPTPYDPAKKLLQQYA-.KGKQLRE...................QGKRTPPTNPDWA...EGY--N----E-......-- 520
VER.KE.x.AGM155 -R..........G-V----.YGRWMGTKPRNFP..........AATL.....GA--S---..........PPNNSTPYDPAKKLLQQYA-.KGKQMRN...................QNRNPPANNPDWN...EGY--N----E-......-- 521
VER.KE.x.TYO1_patent -R..........G-V----.YGRWMGAKPRNFP..........AATL.....GA--S---..........PPSGTTPYDPAKKLLQQYA-.KGKQLRE...................QKRNPPAMNPDWT...EGY--N----E-......-- 520
WRC.CI.97.97CI14 -P.......KIR--V----...NG.RGQMPSNNYPVQKLR-L.NNF-PT...TTM-S---...............MREDPNI.........QELEKYLLK...GAQLREQQ-HKKT.EGQKREVGVPEWP......--K---EP-......-- 512
WRC.CI.98.98CI04 -P.......KSR--I----...NG.RGQMPSNNYPVQKVR-L.NNF-PA....TI-S---...............MREDPNI.........QELEKYLLK...GAQLKEQAQ.AKK.EEKKRETGLPEWP......--K---ET-......-- 514
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 -P.......ETR--V----...NG.RGQRPSNNYPVQKMNAGVNTF-P.....VV----V..................DPTM.........QELE-YLLR...GAQMK....REKE.KEMQKE.GKVEYP......--K---EP-......-- 503
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Gag-Pol TF start Gag-Pol TF end protease start
H1B.FR.83.HXB2 FFREDLAF..LQGKA...REFSSEQT...RANSPTRRELQVWGRDN..............................................NSPSEAG.ADRQG..TVSFNFPQVTLWQRPLVTIKIGGQLKEALLDTGADDTVLEEMSL....PGRWKPKMIGGIGGF 109
H1A1.UG.85.U455_U455A ----N---..Q--E-...--------...------S-N-WDG-K-...............................................DL-C-T-.-E---..-D--S---I---------V------I--------------DIN-....--K----I------- 108
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH ------V-..PK---...--------...-T----------Q----..............................................--L----.-N---..A-------I------------E------------------D-N-....--K------------ 109
H1C.ET.86.ETH2220 ----T---..Q----...---P----...-------ESQTRANSPTTR.....................................ELQVRGS-TF----.-E---....-L----I--------------------------------IN-....--K------------ 116
H1D.CD.84.84ZR085 ----N---..P----...G-L-----...------S-SFGFGEEIT.............................................#LPETGTE.GQ---T..--LS---I------V------------------------DIN-....--K------------ 109
H1F1.BE.93.VI850 ----N---..Q--E-...-K-P----...------S---R-QRG--...............................................PL----.-E-R-TV.P-LS---I---------------I---------------DIN-....--K------------ 109
H1G.SE.93.SE6165_G6165 ----N---..Q--E-...-------D...-T----C-KPR-RRG-S...............................................PLP---.DEGK-....AISL--I---------V------I---------------IN-....--------------- 106
H1H.CF.90.056 ----N---..Q-RE-...-K--P--A...-T----S---R-RRG-D...............................................PL----A-EG--T...-LS---I---------V--E---R---------------IN-....--K------------ 108
H1J.SE.93.SE9280_7887 --------..Q-RE-...--L-P---...------S--PRARRG-................................................PLP-T-.-EG--T..--S----I----------R-----R--------------DID-....-RK------------ 107
H1K.CM.96.96CM_MP535 ----N---..P--E-...--------...------S---R-R-G--...............................................PL----.DQ---TE.P------I------I----V----R---------------IN-....--K------------ 109
H101_AE.TH.90.CM240 ----N---..Q----...G-------...------S-K-GDG----..........................................GGRD-LLT---.-E---TS.S--S---I---------V---------------------DIN-....--K------------ 114
H102_AG.NG.x.IBNG ----N---..Q--E-...-K------...GT--S-S---WDG---...............................................T-L-T--.TEG--AI.S------I---------VR-E---I--------------DIN-....--K------------ 109
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ----N---..Q-RE-...-K------...--I---S-K-WDG---...............................................-PLP-T-.TEG--TA.S------I---R-----VR--------------------DIN-....--K------------ 109
H104_cpx.CY.94.94CY032_3 ----NV--..Q-RE-...-K-----A...-----A-GM-REERG--...............................................LL----.TEG--T..I------I-----------L---IR---------------IN-....--K------------ 108
H1O.BE.87.ANT70 ---QI--S..GGHE-...-QLCA-...TS..TPISPTDGGGS....EG......T..............................GESGT........ERGPE...RAL-VCL--IP--D--I--ARV--H-C-V-----------NNIQ-....E-K------------ 105
H1O.CM.91.MVP5180 ----V--S..GGHE-...-QLCA-...TS..VPISPTNGG.G....SEGT.RESE..............................SEGGS........-R.......A-PICL--IP--D--I--A-V--H-C-------------NNIQ-....E---T---------- 105
H1O.FR.92.VAU --K-I--S..ERHE-...-QLCAG...TS..VPISPTNGR.D....DEGARGGSE..............................SEGGA........E.......RAL-VCL--IP--D--V--ARV----C-V-----------NNIQ-....E-K-A---------- 106
H1O.SN.99.99SE_MP1299 ----I--S..GGHE-...-QLCA-...TS..VPISPTDDGGN....EG......T..............................RESGT........EGGPE...R-L-VCL--IP--D--V--ARV--H-C-V-----------TNIQ-....E-K-T---------- 105
H1O.SN.99.99SE_MP1300 ----I--S..GGHE-...-QLCT-...TS..VPISPTDDGGN....EG......T..............................RKSGT........EGGPE...R-L-VCL--IP--D--I-PARV--H-C-V-----------NNIQ-....E-K-T---------- 105
H1O.US.99.99USTWLA ----V--S..GGRE-...-Q-YA-ANAPS..SPISPTNGG.G....SEX...AXX..............................SESGG........-..LE...R-L-VCL--IP-XD--I--A-V--H-C-V-----------SNIQ-....E-K-T---------- 108
H1O.US.x.I_2478B ---QI--S..GGHE-...-QLYA-...TS..APISPTDGGSD....EG......T..............................RESGT........KGGP...NR-L--C---IP--D--V-IARV--H-C-V-----------NNIQ-....E-K-T---------- 105
H1N.CM.02.DJO0131 ---KG-VS..--RET...-QLPPDNNNKE--H--AT---W-S.....GG....................................EEHT....GEG---E.H-ELSI.PTL----I------VI-V---KEVR------------I--IQ-....E-K------------ 114
H1N.CM.02.SJGddd ---QG-VS..--RET...-K-PPDNSKE.G-H---T.....R.....GG....................................EEHTG.ERDAG-P-E.--ELSV.PTL----I------VI-V---EEVR------------I--IQ-....E-------------- 111
H1N.CM.04.04CM_1015_04 ---KG-VS..--RET...--LPPDSNKE.--H--AT---W-S.....GG....................................GEHTG.KGDAG-P-E.--ELSV.PTL----I------VISV---NEVR---X--------I--IQ-....E-------------- 116
H1N.CM.04.04CM_1131_03 ----G-VS..--RET...--L-PDNNKE.--H--AT---W-S.....GG....................................EEHTEKGD.AG-P-E.--EHSV.PTL----I------VISV---NEVR------------I--IQ-....E-------------- 116
H1N.CM.06.U14296 ---KG-VS..--RET...--LPPDNNKE.--H--AT---W-S.....GG....................................EEHTG.KGDAR-P-E.--ELSV.PTL----I------VI-V---KEVR------------I--LQ-....E-K------------ 116
H1N.CM.06.U14842 ---QG-VS..--RET...--LXPDNNNKE--H--AT-G-W-S.....GG....................................EEHTEKGD.AGGP-E.--ELSV.PTL-L--I------II-V---KEIR------------I--LQ-....E-K------------ 117
H1N.CM.95.YBF30 ----E-VS..--RET...-KLPPDNNKE.--H--AT---W-S-G..........................................EEHTGEGDAG-P-E.--ELSV.PT-----I------VI-V---KEVR------------I--LQ-....E-K------------ 116
H1N.CM.97.YBF106 ---KG-VS..--RET...-KLPPDNNKE.--H--AT---W-S.....GG....................................EEHTG.KGDAG-P-E.--DLSV.PTL----I------VXAV---KEIR------------I--IQ-....E-K------------ 116
H1P.FR.06.RBF168 ---K---S..WGQE-...-QLCT-TS...TT----Y..................................................GGGRDDPGQA-G-KGG-E-...IP--L--I---D--VIPVRV--HIC------------VDKLP-....E---X---------- 105
CPZ.CD.90.ANT ----TDPH.VVGVQT...--LCA-GGSS.G---S-H-D-..S-GA................................................QEDSE-SQGGG-T..T-LV--EIP-----MMEVL-Q--KCQ-----------V-GIH-....Q-N----T------- 109
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ----G---..P-RE-...-QLCT--D...------S---W-PRE.................................................GEEPR-TGRGEQTI.P-S----I-------IPVR-E---C------------IQDIQ-....Q-I------------ 108
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 ----R-VS..VERGI...K-TRELPAGQEGTH-S-H--FW-S............................................GNNSEQTGRK-RDGGGERAPV.P-I-L--I-------LGV--E---I------------IDNVQ-....T-------------- 116
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ----G--S..--RE-...-K-PPDNNKE.-----SN---W-S............................................GGEDHTGDREGRKGE--ELSV.PTL----I------IL-V----EI-------------I--IQ-....E-K------------ 115
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ----T---..-P---...-KL-----...--H--AN---W-SAK.............................................NHPETGGQGRGQ--EQAV.P-L----IS-----I----V--Y--G-------------DLE-....G-------------- 112
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ----T---..Q----...---P--E-...-T--S-N---R-Q-G.............................................GTCPEGGSEERG--EQAV.S-A----IS-----V--VR-E-------------------IE-....G-------------- 112
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 ----N--S..P-RE-...---PP-E-RTT-TKC--N--FW-S-...........................................SENRFSETXGQERGX--EQTV.P--G---IS-----V-AAR---VI--V-------------IE-....E-K-R---------- 117
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ---KK--S..-G-E-...--LCAR-E...GT--S-YGI-RIS.................................................GGEE-QG-GEGGEQAA.-------I-------IPV--E---I------------I-DLN-....--K-S---------- 108
CPZ.GA.88.GAB1 ----R---..P-RE-...-QLCA--N...-T-G--D---W-P-GR................................................EEPGE.ERG-EQS..I-T-L--I-------IPV-VE---C------------I-RIQ-....Q-L------------ 107
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 ---GG---..PERE-...--L-PKEG...GT--S-S-D-R-CRA-T............................................DRKESEGG-EYN-K-E..P-LS---I-------LPVRVA---C-------------DNIQ-....E-K-R--L------- 112
CPZ.TZ.00.TAN1 ----THPL..VGVQT...--LCA-HP....RERE....................................................GSGAGDSTDTSGANCPTT-DDDERRVL---N-----MM-V-VQ--VCQ---------S-FCNIK-....K-Q-T--T------- 105
CPZ.TZ.09.UG38 ----THPL..MGVQT...---CA-HP...-EGEESGTDTSGAISPT........................................................DGTT..EGRV---IN-----MM-V-VQ--VCQ---------S-FCNLK-....K-Q-T--T------- 100
CPZ.US.85.US_Marilyn ----T-VP.IVERGIKET--LPGK-E...G-H-S-N-GFR-SR--S................................................DTGETGKGKG.A..L-A----I-------LR--VA--IV-------------DNIQI....E-T-R---M------ 111

Pol p15 start (-1 from Gag) p15 protease
MAC.US.x.239 ---PWSMG....KE-...PQ-PHGS.......-ASGADANCSP...............................RGPSCGSAKELHAVGQAAERKA-RKQREALQGGDRG-AA--FS--R--V--AH-E--PV-V--------SIVTGIE-....GPHYT--IV------ 121
H2A.DE.x.BEN ---VGPTG....KE-...SQLPRDP.......--SGADTNSTS..............GRSSSGTVGEIYAAREKAEGAEGETIQRGDGGLAAPR....AER-TSQRGDRGLAA--FS--K--V--AY-ED-PV-V--------SIVAGIE-....GDNYT--IV------ 134
H2A.GW.x.ALI ---AWPMG....KE-...SQLPRNP.......-SAGINTNSTP..............SRASSGPAGAVYAAGEKAKRAEREAIQRGDGGLTAPR....AGR-TTQRGDRGLAA--FS--K--V--AY-E--PV-V--------SIVAGIE-....GSNYT--IV------ 134
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST ---VGPMG....KE-...PQ-PCGP.......N-AGADTNSTP..............DRPSRGPTREVHAAREKAERAEREAIQRSDRGLPAAR....ETR-TMQRDDRGLAA--FS--K--V--AHVE--PV-V--------SIVAGVE-....GSNYS--IV------ 134
H2B.CI.x.EHO ---VRPLG....KE-...SQ-PRPG.......T-.GDSAICAP.............DEPSIRHDTSGCDSICTPCRSSRGDAKELHATREEAEG....EQRETLQGGDRG-AA--FS--R--V-KAT-E--SV-V--------SIVAGIE-....GSNYT--IV------ 134
H2B.GH.86.D205_ALT ---VRTLG....KE-...SQLPHDP.......-ASGSDTICTP.............DEPSRGHDTSGGDTICAPCRSSSGDAEKLHADGETTER....EPRETLQGGDRG-AA--FS--R--V-KAC-E--SV-V-----V--SIVAGIE-....GSNYT--IV------ 135
H2G.CI.92.Abt96 ---VWTLG....KE-...SQLPHDP.......--SGSDSISTT...............................DGPSSRPTEELHAXGEEAKG....AEKQTLQGGDRXXAA--LS--R--V--AY-ES-PV-V--------SIVAGIE-....GSNYS--IV------ 117
H2U.FR.96.12034 ---AWPLG....K--...SQLPHGP.......--AGTDPNSP.................SSRTSSGSADPDSPSSGPSSGSAKELHATGQETKG....EQRETIQGGDGG-AA--FS--K--I--AY-E--PVKV--N-----SIVAGIK-....EPYYT--TV-E-E-- 131
COL.CM.x.CGU1 ---GNQGGG......ATDSHLPP..................................................................EDEQR....PATQEGEGGE.-LSLLE-S-RR--I-IVEVE--KCQ-----------FK-EDV..QLT-A-TAVQ-Q----A 91
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 ----TSLG....EESP..Q-...........FHRA...............................ATPDMGHREVHTGGRGRDLLLFQGTGTET..PAAGGDEEREIPR-IGLE-P--R--VT--E-E-RRVQV---------IIH-KDI..QLTSPFV--TV--L--- 118
DEB.CM.99.CM40 ----YSLG....LQET..Q-L-RRNWEV.HPGEHS-SGILD...........................................YQGTSTGAGEQPPE-GNNEEREV.PG--GAEIS--R--MT-VH-E-RKVQV-I-------IIS-KDI..DLEAP-T--TV--L--- 117
DEB.CM.99.CM5 ----CSLG....LPET..Q--FGRDWEI.HPREHS-SG-FN...........................................NQGTCARGKEC-PG-HN-QEREV.PR--GAEIS--R--MTAVYVE-KRVQV-I-------IIS-KD-..DLDAP-T--TV--L--- 117
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 ----WSWE....EESS..Q-LCTVLPSDESGFAMEPS-G...........................PAATTVPTKFSRGGKQTILSGRQEAEQAV...PSGG-GDNEGE-LS-VE-S--R--IGQ-WVQ--RV-V-I-------IIA-QDI.NLGTEG-I--TV-----Y 133
DRL.x.x.FAO ----YSLG....QRET.QEFS-GL...................................ADPISSSIARIPPGGSGREDAPKVHGAGSSAEETTE...TTTAEE-PLRGGLQL--FS-RL--TTIVEVE--KV------------IQGLE-....T-K---QI------T 123
GOR.CM.04.SIVgorCP684con ----I--S..RGRE-...-QLCA-AS............................................................ATNSPT-GGGRE-NEETRKGG-L-S----I---D--VIPVR---H-C------------V-HLP-....E-----R-------- 101
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 ----I--S..RGRE-...-QLCA-AS...AT----N......................................................GGGRKGDEETRKGGT...L-S----I---D--VIPV----H-C------------V-HL--....E-----R-------- 101
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con ----I--S..RGRE-...-QLCA-AS...AT----N......................................................GGGRERNEETREGGT...L-S----I---D--IIPV----H-C------------V-HL--....E-----R-------- 101
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 ---VWPLG....RSET.KKFCAIQRRHS.WSGTNSPP...............................NGNSLRSSKEAPPAVCREGTAPERGE....RTDKETEGERSGGC-LELP--R--MKRVI-E-TPVQ----------IIQ-KD-HFPPHKP-RS-VV-----G 129
GSN.CM.99.CN166 ---PWPGA....PPSP..Q-L--NFPAA.NSPGG.GGRTPA..............................................AQSLDT-RGTPEQGTEG-EQEH-LSL-VIS--G--MKEVS----VVSM---------IVQDSAI..ELDTP-T---V-----L 114
GSN.CM.99.CN71 ---PWPGA.....TSP..Q-L--NFPAA.ISPGG.GGGTPA..............................................AQPVSAGGGAPEQGAEGRKEEH-LSL-VIS--G--MREVSM---VVSM---------IVQ-SAI..ELDTP-T--TV-----L 113
LST.CD.88.SIVlhoest447 ---LWTLE....EWSS..-KL-FDGGE..CRS.S-ISSP...............................NGEEPNTSRESLRNIQEPRTTAEE.....ATADPTEMCGRAMPEFLL-SR--IEN-LVN--PVS----------IFS-N-V..RIE-PYT-RVV-----Q 123
LST.KE.x.lho7 ---IWSLE...-QTSR..QLS-TGRS...CRE.NSISSP................................NGECSNKSRESTGDLQDFRTTAEK...AA-ASPTEMCGRALPEFTL.SR--IES-LVN--PVS----------IFS-N-V..RIE-PYT-RVV-----Q 123
MND-1.GA.x.MNDGB1 ---VWPLG....SLQT..G-L-.........................................GTRGDSNSSTIRGETSAENSEHLSEIRERA.....QAE-EG-EERGG-S--EYS-SR--IEEVSVD-VTIR----------IFN-RNI..KLK-N-Q--I------N 116
MND-2.CM.98.CM16 ----YPLG....QWQT..Q-LP.......GDAIDPN.GP..........................SNARDGRPSRENAVRLHEERATAESGKQ.....TGKE-E-SIRG-LQL--FS--N--TTVVE-E--KV------------IKDLD-....K-N---QI------S 121
MND-2.GA.x.M14 ----CSLG....QWQA..Q-L-.......CHATDPISTP...........................DARDGGSSREDVIRLYEKGATTEGSKGD....QAGEG--SLRG-LQL--FS--N--TTVVE-E--KV------------IKDVD-....T-N---QI------A 122
MND-2.x.x.5440 ----YPLG....QWQA..Q-LP.......CHAIDPISTP...........................DARVGRPGRKDAVRLYEERATTEGSSR-....PERGKE-SLRG-LQL--FS--N--TTVVE-E--KV------------IKDLE-....T-N---RI------A 122
MNE.US.x.MNE027 ---LWPMG....KE-...PQ-PHGP.......NASGADTNCSP...............................RGPSCGSAKKLHAVGQTAER....KQKEALQGGGRG-AA--FS--R--V--AH-E--PA-V--------SIVAGIE-....GPHYT--IV------ 117
MON.CM.99.L1_99CML1 ----SFRS....QEGA..K-LP-HLCAA.QRTDSAS............................................RDCGASQSQPRDWF-...EDG-PK-DEAG-LSLLSIS--G--IRSVL----KVSM---------IIQDQHV..NLGEN-T--VV-----M 114
MUS-1.CM.01.CM1239 ---GSSWP..PEKE-...K-LPPDLAFT.NGPARAGGRPGQSLPAS....................................................-SQGWSERQEE-LS--VIS-SG--IREVM-E--VVHM---------IVQDSNI..QIDKP-N--LV-----N 110
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 ---GS-RP..PEKE-...E-LPPDLSLA.NCSAR-GGGIGQSLSSS....................................................-SRGGETGQEE-LS--VIP-SG--VRPVE-E--VVSM---------IIQDAHI..HLE-P-N--SV-----N 110
MUS-2.CM.01.CM1246 ----GSRL..PVSE-...E-LP-YIAHA.YGTPRYS-AGELLP.TSRAQG................................................RATQG-ERQKD-LS--VIS--G--IK-VD-N--PVSM---------IIQDSDI..KIS-ELT--VV--L--L 113
MUS-2.CM.01.CM2500 ----RFR...-PQE-...E-LPCYIAHA.ISSPRYS-DS-LLP-GGSTEGE...............................................PNPPSPTGQEE-LS--VIP--G--IR-VMVH--PVSM---------IIQ-SEI..EIDKE-T--VV--L--L 114
OLC.CI.97.97CI12 ----MEGR...ESR-SPQHATEDRDGHL.SLCTYPG................................................TDFGEGNK......-KERDE-GEET-LSL-SIS--R--MIELY-E--QVT-----------IKGKDI..YME-NGI-RI------A 110
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 ----CSLE....AGET.EEFSFNLRDTL.CSRDGSV-P..................................CGSHVKEILGAGEKAEAAKEAG....-EKPAGESIRRGIVL--FS--K--VTWVT-E--KV------------ISDIE-....GDN----I------Y 122
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 ---KCALE....SGET.EELSVDFLDSL.CSRGG-GQS................................CLPVRSSRSHAKEIPGTGQNAETATE-GREGSEGESLRG-TCL--FS--K--VTMVN-E--KV------------INGIE-....GEN----I------Y 128
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 ----TPLG....SGEA.EELSFDFLDSL.CSRDGEQLRP.................................CRRDAKELSEEGRGTKETTEAG....REQEER-SISG-L-L--FA--K--TTIAQ-E--KV-V----------I-GIE-....GND-T--I------Y 123
RCM.NG.x.NG411 ----CSLE....AGET.EEPSLDFLETY......CS-........................ERGRMESPVRSSRRDAQEIPSIGETAQTGAEER....EQGESGESLRGCVVL--FS--K--VTWVE-E--KV---------G--IQNLD-....GEN----I------Y 127
SAB.SN.x.SAB1 ---VWPLG....QRET.QEFP-DLHQTN.SSPNG-GLQQ.............AGGKLVCRQTSDQRTRARRSSNSPVKAVCCSGETAETAVA......KPLATTEPLRGGLQL---S--R--MK-VY-E--KVT---------S-IQGIE-....GDN---RI------C 141
SMM.SL.92.SL92B ---PWPMG....KE-...SQLPHAD.........NIIDTVSTP...............................RSSSPDSQ.GVSRESTEGKD....KEEQALQGGDGG-AA--FS-RR--V-RAL-E--PL-V--------SIVAGIE-....GPGYT-RIV------ 114
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ---VWPMG....KE-...PQ-PHGP.......DASGADTNCSP...............................RGSSCGSTEELHEDGQKAEG....EQRETLQGGDRG-AA--FS--R--V--AY-EE-PV-V--------SIVTGIE-....GPNYT--IV------ 117
STM.US.89.STM_37_16 ---LWPMG....KE-...PQLPHGP.......NTSGADANCPS...............................RRPSCGSAEKLHAAGQEAER....EQE-TLQGGDRG-AA--FS--R--V--AH-E--PV-V--------SIVAGIE-....GLQYT--VV------ 117
SUN.GA.98.L14 ---VWPLE....QG-A..--L--HAFCS.A................................SRGSDIGEQNDTTPVKGRESSGDLQTVRTGPQ....ST-EEE-KGGM-GAMLEYA-SR---EKVF-N--PVT----------IVS-D-V..SIE-H---RVV-----Q 125
SYK.KE.x.KE51 ----RVGE....QETP..SK--CDEGDT.NSPTSGG...............LAMAATDMGKLCFTPTEAHSNGHPATATVLSKDSQGPLGPWETF...REER-DEGEGT-LSL-SIS--R--MME-NVE-TKVTM---------IIR-QDI..QLHQP-T--IV--L--N 143
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM ----RMGG...LQE-P..SQLP--ERAI.C.......SPSG...............GHRRWAMAHMVSTDEPTSTSEGTELSLEETPHQQGSALA...EGEQWE-GDQE-LSLS-LS--R--MIEVDVE-D-VQM-V-------IIR-EDI..QLHQP-S--IV--L--N 137
TAL.CM.00.266 ----VFFR....ENPT..GQRTE-FSSG.ATIGTAN......................................RASHSIMAGGDYHVDPTSQE.....APRNNHNKGE-LSLFGQS--R--I-KVL-E--EV-V---------IIQVGEI..ELE-VPHQ-TV--LA-Y 118
TAL.CM.01.8023 ----GFFR....EDPP..GQGTE-LPSG.ATHRTAD......................................RASHSIMAGGDYHMDPSDQG....CRSTQATDEGE-LSLVSQS--R--I-KVL-E-REV-V---------IIQ-GDI..ELE-VPHQ-TV--LA-Y 119
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 ----NANL....-NKA.AQF-R.ARRSR...SDGSPDACARIP..............................HRFASCGSIRPSQETAGAVCQKG..RSIEKAEGEGTGGL-LEFP--R--MSK-Y-Q--PVQV---------IIK-EDI..HLE---R--VV-----G 127
VER.DE.x.AGM3 ---VWPVD....-SET.QKFSRRYSWGG.ANCA-STES..................................IRPCKEAPAAICRQGEAVEGTKE...KTTSSESRLDRGIF-.ELP--R--IK-VY-E-VPIR----------IIK-AD-..QLS-T----I------G 124
VER.KE.x.9063 ---VWTVD....-DKT.EKLSRCHSWSG.TERA-STDT..................................IRPSKEAPAAVCREGKTVEGTRE...ENTTNKSRLGGRIF-.ELP--R--IK-VI-E-VPVKV---------IIK-TDI..QLT-P-R--V------G 124
VER.KE.x.AGM155 ---VWPVD....-DKT.KKFSR-HSWGG.TKCA-STEQ...............................LYTLRPSKEAPAAVCRERETNEKSEQ...KPPSE-SRLERGIF-.ELP--R--IR-CI---TAVK----------IIKDTD-..QLR-S-R--IV-----G 127
VER.KE.x.TYO1_patent ---VWTVD....-GKT.EKFSRRYSWSG.TECASSTERHHP...............................IRPSKEAPAAICRERETTEGAKE...ESTGNESGLDRGIF-.ELP--R--IK-VY-E-VPIK----------IIK-ND-..QLS-P-R--I------G 127
WRC.CI.97.97CI14 ----WQRA....DALEQLSSSEA-ELEQ.FWANNNNAFCSSNE-GSKH.......................SGAGKIFIEGSTIEGTTGTQE......DRGTEE-SGGAGMAL--IS-RT--MIQCI-E-HSVS-----------IDVNL.....NKN-Q-RI------T 131
WRC.CI.98.98CI04 ----WERA....DALKQLPSSKG-ELEQ.FWAG.NNTVCSSNEGGSKH.......................TRIREIPPERSSIEGAGTGK.......KGREEERNGAARVA---IS-RN--MIQCI-E-NSVS-----------IDIHLN....NKN-Q-RI------T 130
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 ----WPRA....EALQQLSS..............SKN-CRGEYLWASG...................ANSTSGSYHARTRAISSERSSDEEG......ERERNAEGGESRISL--IS-RT--MIQCI--RESVS-----------VDVQL.....E-N-Q-RI------T 122
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K70R

H1B.FR.83.HXB2 IKVRQYDQILIEICGHKAI.....GTVLVGPTPVNIIGRNLLTQIGCTLNFPISPIETV...PVKLKPGMDGPKVKQWPLTEEKIKALVEICTEMEKEGKISKIGPENPYNTPVFAIKKKDSTKWRKLVDFRELNKRTQDFWEVQLGIPHPAGLKKKKS......VTVLD 265
H1A1.UG.85.U455_U455A ---------------K-T-.....----------------M------------------...------E-------------------T---N---------------------------------------------------------T--------......----- 264
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH --------VP---------.....-----------------------------------...-----------------------------------------------------------------------------------------S-------......----- 265
H1C.ET.86.ETH2220 ---------I-----K---.....----------------M---L-R------------...--------------------------TA--E---Q-----R--------------------------------------------------------......----- 272
H1D.CD.84.84ZR085 -------H-----------.....-----------------------------------...--------------------------T----D--------R----------I---------------------------------------------......I---- 265
H1F1.BE.93.VI850 ---K---N-----------.....----------------M-----------V------...--------------------------T---L-----------------------------S--------K---------------------------......----- 265
H1G.SE.93.SE6165_G6165 --------VP---S-K---.....--I------I------M------------------...-----------R--------------T---K---E----------------I---------------------------------------------......----- 262
H1H.CF.90.056 ------E-VA-----K---.....----------------I------------------...--------------------------T-------------R-------S--I---------------------------------------------......-S--- 264
H1J.SE.93.SE9280_7887 ------NEVP---E-K---.....----I-----------M---L--------------...------------I-------------TQ--A---E-----RV-------------------------------------------------------......----- 263
H1K.CM.96.96CM_MP535 --------V------Q---.....-----------------------------------...--------------------------T----------------------------------------------------------------------......----- 265
H101_AE.TH.90.CM240 ---K-----------K---.....----------------M---------------D--...--T-----------------------T---K---E--------------------------------------------------------------......----- 270
H102_AG.NG.x.IBNG ---------------K---.....----------------M------------------...--------------------------TD---------------------------------------------------------------------......----- 265
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ---------------K---.....----------------M---L--------------...--T-----------------------TD--K------------------------------------G-----------------------------......----- 265
H104_cpx.CY.94.94CY032_3 ---------P-----K---.....----------------M---L--------------...--------------------------T----D-------------------I---------------------------------------------......----- 264
H1O.BE.87.ANT70 ---KE--NVTV--E-REVQ.....----------------I--GL-----------AP-...------------------SK---E--TA--Q---Q-----R----------I-------G-----------------E-----------G---Q-Q-......----- 261
H1O.CM.91.MVP5180 ---KE-NNVTV-VQ-KEVQ.....------------L---I--GL-----------AP-...------------------SR---E--TA--Q---Q-----R----------I-------------------------------------G---QRQ-......----- 261
H1O.FR.92.VAU ---KE-YNVAV-LE-REVR.....------------L---I--GL-----------TP-...------------------SR---E--T---K-L-Q-----R----------I-------G-----------------------------G---Q-Q-......----- 262
H1O.SN.99.99SE_MP1299 ---KE-N-VPV--E-REVL.....----------------I--GL-----------AP-...------------I-----SK---E--TA--Q---Q-----R----------I-------------------------------------G---Q-Q-......----- 261
H1O.SN.99.99SE_MP1300 ---KE-N-VPV--E-REVL.....----------------I--GL-----------AP-...------------I-----SK---E--TA--Q---Q-----R----------I-------------------------------------G---Q-Q-......----- 261
H1O.US.99.99USTWLA ---KE-XDVTV--E-R-MQ.....R-----------L---I--GL----X------TP-...------------------SR---E--TA--Q-X-Q-----R---X------I-----X----X-XX-------X-----XXX-XX----XX--QRQ-......----- 264
H1O.US.x.I_2478B ---KE--NVTV--E-REVQ.....----------------I--GL-----------AP-...------------I-----SK---E--TA--Q---Q-----R----------I-----------------------------I-------G---Q---......----- 261
H1N.CM.02.DJO0131 -------NVT-D-Q-R--V.....----------------F------------------...-----------R-------A---E--RQ--A---Q-----R----------I----------------------------------------Q----......----- 270
H1N.CM.02.SJGddd -------NVTV--Q-R--V.....-----------------------------------...-------------------A---E--R-------------R----------I---R-------------------------------------Q---......----- 267
H1N.CM.04.04CM_1015_04 -------N-T-D-Q-R--V.....----------------F---------------K--...-------------------A---E--R-------------R----------I---R-------------------------------------Q---......----- 272
H1N.CM.04.04CM_1131_03 -------N-T-D-Q-R--V.....----------------F-----------L---K--...-----------E-------A---E--R-------------R----------I-----------------------------------------Q---......----- 272
H1N.CM.06.U14296 -------NVTVD-Q-R--V.....-----------------------------------...-----------R-------A---E--R-------------R----------I---R-------------------------------------Q---......----- 272
H1N.CM.06.U14842 -------NXT-D-Q-R--V.....----------------F------------------...-------------------A---E--R-------------R----------I-----------------------------------------Q---......----- 273
H1N.CM.95.YBF30 -------N-TVD-Q-R--V.....-----------------------------------...-------------------T---E--R-------------R----------I-----------------------------------------Q---......----- 272
H1N.CM.97.YBF106 -------N-T-D-Q-R--V.....----------------F------------------...-----------R-------A---E--R-------------R----------I-------------------------E---------------Q---......---X- 272
H1P.FR.06.RBF168 ---KEFEEVKV--E-REVY.....----X-----X-----I--L-----S----S--I-...-----A------------SK---E--RAX-Q---Q----T-----------I--------SX---------------------------G----R--......----- 261
CPZ.CD.90.ANT -S-Q--NKVP-Q-GDRTVL.....A---L--N--------V-CLL---------KV---...-----E-----R------SK---E--K---DKL-A-N---R---D------I-------TS--------------------I-----------Q---......----- 265
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ---K---NVS---E-K-VQ.....----------------I--------V----S----...-----------RI-----SA------T---Q--------------------I--------S--------------------------------E---......----- 264
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 ---K---N-A---E-R--T.....----------------I---------------G--...-----------R--------------T---Q--------------------I-------GE------------R-----------------------......----- 272
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ---K---NVI---Q-K--V.....----------------F-----------------I...-----------R--------------T-------------R----------I---------------------------------------------......----- 271
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ---K---N-P---G-K--L.....----------------I------------------...--Q-----------------------T-------Q-----R------------------------------------------------------R-......----- 268
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -------NVT-D---KR-V.....----------------I------------------...--S--------R-----------R--T-------------RV---------I-----------------------------------------Q---......----- 268
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 ---------P-----KR--.....----------------I-------------T----...-----------R--------------T-------------R----------I---------------------------------------------......----- 273
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ---K-FERVN---E-K-IT.....S---------------V--KL-----------D--...K-F---------------SK---E--T---K--------------------I-------------------------E-------------------......----- 264
CPZ.GA.88.GAB1 ---K-F-NVH---E-R-VV.....----------------I---L----V----S----...------------------SA------T---Q--------------------I---------------------------------------------......----- 263
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 ---K---NVE---E-KRVE.....S---------------V---L-----------TP-...-------T---R------SK---E--T---R---------R----------I---R-----------------------------------------......---P- 268
CPZ.TZ.00.TAN1 VP-SE-YN-PVQ-GNKEVR.....A-----E--I------I-K-L------------V-...K-Q--E------------SK---E--T---KTL-------AV---------I-------TS--------------------L----------R-RNM......----- 261
CPZ.TZ.09.UG38 VP-NE-YN-PVQ-GNKEVT.....A-----D--I------I-Q-L---------KVDV-...K----E------------SK---E--T---NSL-E-----A----------I-------GS--------------------L------------RGM......----- 256
CPZ.US.85.US_Marilyn ---K---HVN---E-R--Q.....-S--------------I-------------S-K--...--R--------R-------A------T---Q--------TRV---------I-------------------------------------------R-......----- 267

protease p51 RT start D catalytic site
MAC.US.x.239 -NTKE-KNVE--VL-KRIK.....--IMT-D--I--F------AL-MS-----AKV-P-...K-A----K----L-----SK---V--R---EK---D-QLEEAP-T------T-------KN---M-I------RV----T------------A-R-R......I---- 277
H2A.DE.x.BEN -NTKE-KNVE-KVLNKRVR.....A-IMT-D--I--F---I--AL-MS--L-VAK--PI...K-T----K---RL------K---E--K---EK-----QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T-I----------A---R......ISI-- 290
H2A.GW.x.ALI -NTKE-EDVE-KVLNKRVK.....A-IMT-D--I--F---I--AL-MS--L-VAK--PI...E-R----K----LR-----K---E--K---EKT-R--QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T-I----------A--RR......I---- 290
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST -NTKE-KNVE-RVLNKRVR.....A-IMT-D--I--F---I--AL-MS--L-VAK--PI...KIM----K----LR-----K---E--K---EK--R--QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T-I----------A---R......I---- 290
H2B.CI.x.EHO -NTNE-KNVE--VV-KRVR.....A--MT-D--I--F---I-NSL-M-----VAR--P-...K-Q---EK----IR----SK---L--K---EK-----QLEEAP-T----S-T-------KN---M-I-------V--E-T------------AS--R......I---- 290
H2B.GH.86.D205_ALT -NTKE-KDVE--VV-KRVR.....A-IMT-D--I--F---I-NTL-M-----VAKV-P-...K-E----K----IR----SR---L--K---EK-----QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T--N#-------#AE-RR......I--I- 289
H2G.CI.92.Abt96 -NTKE-KNVE-KVV-KRIQ.....A--MT-D--I--F---I-VKL-MS-----AKV-P-...K-R---------IR----SK---Q--R---DK--Q--QLEEAP-T------T-T-----KN---M-I------RV----T------------AE-RR......I---- 273
H2U.FR.96.12034 -NTKKFHNVN-KVL-KTIR.....--IMT-D--I--F------EL-MS-----GKEAL-...IGG----K----LR----SK--LE--K---EK-----QLEEAP-T------T-------KN---M-I------RV----S------------AE--R......I---- 287
COL.CM.x.CGU1 -R-K--RDKILKMG-KEYR.....-DI-I-H--I--V---M-KEGKLVVAQLSDR-PVT...K-T--E------------SK---EG-QK--ERL-A----E-AELG------I-C-R---KNE----I------------M---------G--IE-TH......I---- 247
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 -N--C-PG-E-QCQ-KV-V.....-E----E--I--L---F-APL-FSI-MLE-Q-QYTPVKLKEG-S-PKVKQ...-ASSQG-DRGSQGNSGKDGGGRPMAPAS-T----S---------KN---M-I-L-----A--PV----T--------PQ-RQ......I---- 274
DEB.CM.99.CM40 -N-KC-PG-E-AMANKV-V.....SDL---D--I--L---Y-AKM-VSI---VLDYT.....-----E-A----I-----SR---E--KD-LKP-IEA-Q-VPAA-T----S---V-----KS---M-I-L-A---A--EV----T-----SA-PQMEQ......I---- 271
DEB.CM.99.CM5 -N-KC-PG-E-KMADKV-V.....SD----D--I--L---Y-AKM-VSI---VLDFT.....-----E-A---RI-----SR---E--K--IRP-VEA-Q-VPTE-T---SS---V-----KN---M-I-L-A---A---V----T-----S--PQMEQ......I---- 271
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 -N-QA-PG-E-KLMDKV-V.....D--------I--L---Y-SKL-V---MAVQQMRPQ.VT-------F---RI------T--L---QQ-V-Q-----RLE-AP-T--------V-P---K-QY-M-I---K--EA-----------------QQ-EH......I---- 291
DRL.x.x.FAO -N----FNCE-K-A-KITH.....AS--------------V-CKL-A-----V-QV-P-...K-T---------I-----SK---E--K---EQ-----Q--R------------C-----G----------Q---A----F---------G---ACEQ......I---- 279
GOR.CM.04.SIVgorCP684con ---KE-EDVE---EHR-VV.....---------A------V--K-------------V-...--S---------------SK---E--TA--Q---Q----------------I-------------------------------------G-------......----- 257
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 ---KE-EDVE---EHR-VV.....----------------I--K----------S-DV-...--S---------------SK---E--TA--Q---Q----------------I-------------------------------------G-------......----- 257
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con ---KE-EDVE---EHR-VV.....----------------I--K----------S-DV-...--S---------------SK---E--TA--Q---Q----------------I--------X----------------------------G-----R-......----- 257
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 -H-KE-QGVQVQLEDKIIT.....-SI-I-S--I------I-A-A-MK-VMGVLSSQIE.ETK-Q--E-K----L-----SR---E--T---KQ--E---L-R--G---------------K-Q--M---------A----F------------Q---Q......I--I- 287
GSN.CM.99.CN166 -Q--EHKHVEVIFNEKRIK.....A-----------L---C-SKL-V---MVQQK--PI...E-H--A-KE---I-----SR---E--TQ-TQ--LRL-QLE---------S---------KSQ--M-I---K--EA---LA-----------IPHPAGLEQKEH--II- 276
GSN.CM.99.CN71 -Q-KEHRHVEVIFNEKRIK.....A-----------L---C-SKL-V---MVQQKL-P-...E-H--S-KE---I-----SK---E--TQ-TQ--L-L-QLE---------S---------KSQ--M-I---K--EA---LA------------......EQKEH--II- 269
LST.CD.88.SIVlhoest447 -R-KE-KDVF---A-KTTV.....----L-----D-V---I--NV-AR-VLSQLSDKIP.ITK------C---R------SK---EG-QA--DRL--------ADAG------I-------KNE----I---Q--AL----H-----------I--C-Q......---V- 281
LST.KE.x.lho7 -R-KE-RDVF---A-KTTV.....----L-----D-V---I--AM-AK-ILAQLSDKIP.ITK-S----C---R------SK---EG-QA--DRL-------PVD-G------I-------KNE----I---K--EL----H-L---------I--C-Q......I--V- 281
MND-1.GA.x.MNDGB1 LR-K---NVYV--R-KGTF.....----I----ID-----IMEKL-GK-ILAQLSDKIP.ITK------V---RI-----SK---VG-QK--DRL-E-----RVD-G-N----I-------KNE----I-------L----H-L---------I--C-R......I---- 274
MND-2.CM.98.CM16 -N-K-FFNCKVT-A-KTTH.....AS----------V---V-KKL-------V-KV---...K-T----T----I-----SK---L--Q---SQ-----Q---------------C-----G-S--------Q---V----F---------G---QCEQ......I---- 277
MND-2.GA.x.M14 -R-K--FNCK-TVA-KSTH.....AS--------------V-KKL---------K----...K-T--------RI-----SK---L--QT--D---------R------------C-----G-S--------Q--RV----F---------G---QCEQ......I-I-- 278
MND-2.x.x.5440 -R----FNCKV--A-KITH.....AA--------------V-KKL---------K----...K-T----T---RI-----SK---L--Q---NQ--------RV-----------C-----G-S--------Q---V----F------T--G---QCEQ......I---- 278
MNE.US.x.MNE027 -NTKE-KNVE--VL-KRIK.....--IMT-D--I--F------AL-MS-----AKV-P-...K-T----K----LR----SK---V--R---EK---D-QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T------------A-R-R......I---- 273
MON.CM.99.L1_99CML1 -E-K--KA-QVIFEDREVW.....A--------I--L---V-AKM-V---MAAGGDLQPPSLE-T--A-KE---L-----SR---E--TQ-TQ--L-L-QLEPTE-N----S-C-------KS---M-I-------A----F------------E-MDH......--IV- 273
MUS-1.CM.01.CM1239 -S--E-RGVQVSFNEKTIK.....A--------I--M---C-SKF-I---MIQEK--PI...K-A--E-AK--M-------Q------EG-VQQ-L-LDQ-EE---D----S-C---R---KS---M-I---Q--EA--E-T------------......AEHEH--IV- 266
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 -S-KE-RGVQVCFN-KTIR.....A--------I--M---C-SKF-I---MIQGKL-PI...K-T--E-AK--M-------Q---R--ED-TQQ-L-V-Q-EE--------S-C---R---KS---M-I---Q--EA--ELA------------......IEHEH--IV- 266
MUS-2.CM.01.CM1246 -N-K--KGVIVKFNEKRIV.....A----S---I--L---C-SKLEI---MVMAGQQLK.PTK-S--ERKK--M------SK---E--K--TQK-I-L-QLEEA--N----S-----R---K----M-I---K--EV--E-A---T-----S--AQ-...A...H--IV- 271
MUS-2.CM.01.CM2500 -N-K--KAVKV-FNDKRI-.....A--------I--L---C-SKL-I---MVGGQL-PT...K-G--A-KE--M------SK---E--E--TQR-L-L-QLEET--Q----S-A---R---KS---M-I---K--EA----S---T-----S--S--...A...H--IV- 270
OLC.CI.97.97CI12 -R-M--RCRIRIF.EKEIQ.....EA----D----VV---V-AAV-IR-VCAQLSDKIP.ITK----E-HKP-QI-----SK---E--EK--DRL-E----Q-AEAS-QW---I-C-----KNEY---I---A--AA------------------EREQ......I---- 267
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 -N-K--YNCK---A-KVTH.....AH--------------V-HKL-AS------KA-II...K-E--E-Q---R------SK---E--T---NA--------R----------I-C-R-----------------------F---------G----C-Q......I---- 278
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 -N-K--YNCK---A-KVTH.....AH--------------V-HKL-AS------KA--I...E------Q----------SK---E--T---NA-------------------I-C-R-----------------------F---------G----C-Q......I---- 284
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 -N-K--KNCE---A-KRTH.....AH--------------V-KKL-A-------Q---I...K-E--S-Q---R------SK---E--T---NA-------------------I-C-------------------------F---------G---QCER......I---- 279
RCM.NG.x.NG411 -N-K-FNHCK-T-A-KTTH.....AH--------------V-SKL-AS------KA--I...K-E----Q---R------SK---E--T---NA--------R----------I-C-------------------------F---------G---QCRQ......I---- 283
SAB.SN.x.SAB1 -N-KA-HNQEVK-EDKTCK.....A-I---E---------V-A-L-V---LTQRE--PI...K-H----Q---RIR----SK---E--KA--EDL--Q-HLER--------------R---K-Q--I-M---Q---S----Q------------QQREQ......I---- 297
SMM.SL.92.SL92B -NTKE-RTVK--VL-KVIR.....E-LMT-D--I--F---I-AAL-VS--Y-VAKV-YT...K----E-----RL-----SK---Q--T---EK-----QLERAP-T------T------NKD---M-I-------M--E-T-------------EMER......I---- 270
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 -NTKE-KDVK-KVL-KVIK.....--IMT-D--I--F------AM-MS-----AKV-PI...K-T----KE----R----SK---I--R---EK---D-QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T------------A-RRR......I---- 273
STM.US.89.STM_37_16 -NTKEFKNVN--VL-K-IK.....--IMT-D--I--F------AL-MS----VAKV-P-...K-T----K----I-----SK---E--K---EK---D-QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T-I----------A-RRR......I---- 273
SUN.GA.98.L14 -R-KE-ADVFV--RDKT-T.....----------D-----I-SAL-GR-VLATLSEKIP.ITK----E-AA---------SR---EG-QK--DRL-A-----RAD-G------I-------KNE----I---V--GM----H-L------------C-Q......I--V- 283
SYK.KE.x.KE51 -R----N--RFQ-ERPDGRIKEVE-SL---------L---I-SKL-AK-VMIAQKL-PM...K-Q----KEL--L------R--LE--RA-VSD-LEK-QLE-AS-T--------V-Q---KL---MPM---K--EA--------------G--ST-R.......M---- 303
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM -T----RN-RFTVVKPSGKRKQVE--L---------L---I--KL-VK-VMVQTAL-P-...K-S---DKEL-RL-----SV--LE--KA-VED-L-A-QLE-AS-T--------V-R---KK---M-I---K--EA----F---------G---RQ-.......L-II- 297
TAL.CM.00.266 -Q-QS-SA-E-QWENKR-R.....D---I----I--L---F-AKFSV---MVS-D-PIT...K----E-KEP--I------R---EG-QI-IDD-V-A-QLEEV-------S-----R---K-Q--M-I---A--QA----A---Q-----S--PQM-Q......I---- 274
TAL.CM.01.8023 -Q-QS-TGVE--WEHKR-R.....D---I----I--L---F-AKF-V---MVSTE-PVI...K----E-KEP--I------K---EG-QA-IDD-V-A-QLEE--------S-----R---K-Q--M-I---A--QA----A---Q-----S--PQ--Q......I---- 275
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 -S-K---N--VN-D-KETR.....-N--I----I--V---I-APL-AR-IMGQLNEKIP.ITK-Q-----S---L-----S-------T--TQAL--------V-G---------C-R---K-Q--M-I---A---A----F-------------R--Q......I---- 285
VER.DE.x.AGM3 LN-KE-SDREVRLEDKILR.....--I-I-S--I------I-APA-AK-VMGQLSEQIP.IT-----E-AR--FL-----SK------Q---DQL----------G--A------C-----KSQ--M---------A----F---------S-FE-MTE......I---- 282
VER.KE.x.9063 LN-KE-SNVEVK-EDKILR.....----L-A--I--------APA-AR-VMGQLSEQIP.IT-----D-AR--HI-----SK------T---EQL----------G--A----I-C-R---K-Q--M---------V----F------------Q-M-Q......I---- 282
VER.KE.x.AGM155 LN-KE--NVEVQLEDKILR.....----I-A--I------F-A-A-AK-VMGQLSQTIP.IT--R--E-AR--RL-----SK---I--Q---KTL-E---L-RV-GD-A------C-R---KSQ--M---------A----F--------------M-Q......I-II- 285
VER.KE.x.TYO1_patent LN-KE-NDREVK-EDKILR.....--I-L-A--I--------APA-AR-VMGQLSEKIP.VT-----E-AR--C-R----SK---E--Q---SQL-Q-----RV-G--A----I-C-----KSQ--M---------A----F------------R-MRQ......I---- 285
WRC.CI.97.97CI14 MN-KLHR-VK-R-L-KTIE.....ADIMT-K--I------V-NKM-MH-A-AQLSDKIP.ITK-S----CS--R------SKK--EG-QK--DRL-A-----RAD-G------I-------KNE----I---K--EV----F---------G--R-N-N......IS-V- 289
WRC.CI.98.98CI04 MN-KL-RK-Q-R-L-KTVE.....ADIMT-K--I------V-EKM-MH-A-AQLSDKIP.ITK-S----CT--R------SK---EG-QK--DRL-A------AS-G------I-------KNE----I---K--EV----F---------G--R-N-N......IS-V- 288
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 MQ-KL-KDVR-K-L-KEVR.....ANLMT-K--I------V-EKL-MH-A-AQLSDKIP.ITK-S----CQ--RI-----SK---EG-QK--DRL-A-----RAEAN------I---R---KNE----I---G--AV----F---------G--H--RN......I---- 280
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H1B.FR.83.HXB2 VGDAYFSVPLDEDFRKYTAFTIPSINNETPGIRYQYNVLPQGWKGSPAIFQSSMTKILEPFRKQNPDIVIYQYMDDLYVGSDLEIGQHRTKIEELRQHLLRWGLTTPDKKHQKEPPFLWMGYELHPDKWTVQPIVLPEKDS..WTVNDIQKLVGKLNWASQIYPGIKVRQ 433
H1A1.UG.85.U455_U455A ------------S------------------V---------------S--------------S-H------------------------A------A---S--FI-----------------------------Q------..--------------------A----K- 432
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH -------------------------------------------------------------------------------------------------------F---------D--------------------K----E-..--------------------A----K- 433
H1C.ET.86.ETH2220 ------------G-----------T----------------------P------PQ------AP--E----------------------AP-----E---K--F------------------------------Q------..--------------------------- 440
H1D.CD.84.84ZR085 -------I--C-------------------------------------------I-----------EV---------------------A---K--E-----------------------------------S-T----E-..-------------------------K- 433
H1F1.BE.93.VI850 -----------K--K---------V--------------------------C----------MK--------------------------------E------F-----------------H------------Q--N---..--------------------------P 433
H1G.SE.93.SE6165_G6165 -------------------------------V-----------------------R------AN--EM---------------------A------E---K--F------------------------------Q--D-E-..-------------------------TH 430
H1H.CF.90.056 -----------KE---------------------------------------------A---E---EM---------------------A------A---K--F----------------------------TVK------..---------------------N---K- 432
H1J.SE.93.SE9280_7887 ----------Y----------------------------------------C------K---ER--E------------------E---R--K---E---K--F------------------------------Q----ED..-------------------------K- 431
H1K.CM.96.96CM_MP535 -----------K-------------------V-------------------H----------IK--EM-------------------P--------E---K--F------------------------------Q--D---..-------------------------K- 433
H101_AE.TH.90.CM240 ------------S-------------------------------------------------IK--EM-----K----------------------A---S--F-----------------------R------E------..--------------------A----K- 438
H102_AG.NG.x.IBNG -----------K------------V--------------------------A----------TK--E----------------------A------G---K--F-----------------------------VE------..--------------------A---IK- 433
H103_AB.RU.97.KAL153_2 -----------Q------------T-----------------------------------------E-----------------------E-----E------F-------------------------------------..--------------------A------ 433
H104_cpx.CY.94.94CY032_3 -----------PE-----------T--------------------------C----------FK--E----------------------A------E------F------------------------------QPA----..-------------------------K- 432
H1O.BE.87.ANT70 -------C---P------------V---------------------------------D---RD--ELE-C------------PLTE--KR--L--E--YQ--F----------------------------S-Q--N--V..---------I----------Q--R--E 429
H1O.CM.91.MVP5180 -------C---P------------V------V--------------------------D----S--EVE----I---------PLAE--KRV-L--E--YQ--F------------------------------Q--D-EV..--------------------Q--R-KE 429
H1O.FR.92.VAU -K-----C---PE-----------V------V--------------------------D----N--ELE--------------PLAE--KRV-L--K--YK--FY------------Q----------------Q--D-EV..--------------------H--R-KE 430
H1O.SN.99.99SE_MP1299 -------C---P------------V---------------------------------D----D--ELE-C------------PLTE--KRV-L--E--YQ--F------------------------------Q--N-EE..--------------------Q--R-KE 429
H1O.SN.99.99SE_MP1300 -------C---P------------V---------------------------------D----N--ELE-C------------PLTE--KRV-L--E--YQ--F------------------------------Q--N-EE..--------------------Q--R-KE 429
H1O.US.99.99USTWLA -------C---P---------X--V------V----------X---------------D----N--E-E--X-----------PX-E--KRV-L--E--YKX-F-------------X----------------Q-XN-EV..--------------------Q--R-XE 432
H1O.US.x.I_2478B -------C---P---P--------V-----------------------------I---D----D--ELQ-C--V---------PLTE--KRV-L--E--YQ--F------------------------------Q--N-EV..---------I----------Q--R-KE 429
H1N.CM.02.DJO0131 -------C----------------T--------------------------------------KH-E-I-------------S-LA---ETV----S---K--F----------------------------T-K---Q-V..-------------------------K- 438
H1N.CM.02.SJGddd -------C---K---------------------------------------A-----------KH-E-I----------------A---ETV----R---E--F------------------------------K-----V..-------------------------K- 435
H1N.CM.04.04CM_1015_04 -------C----------------V------------------------------T-X-----KH-E-I--------------DLA---ETV----G---K--F------------------------------K-----T..--------------------------- 440
H1N.CM.04.04CM_1131_03 -------C----------V-----V------------------E-----------T-------KH-E-I----------------AK--ETV----G---K--F---------------------------R--K-----T..--------------------------- 440
H1N.CM.06.U14296 -------C----N---X-----------------------------------------D----KH-E-I---------------LA---ETV-K--E---Q--F------------------------------K-----V..------X------------------K- 440
H1N.CM.06.U14842 -------C---P------------V------V-------------------------X-----KH-E-I---------------LA---EAVQ---D---K--F-----------------------------VK----EV..-------------------------K- 441
H1N.CM.95.YBF30 -------C---K----------------------------------------T---------EKH-E-I---------------LA---EAV-D--D---K--F------------------------------K-----V..-----------------------R-K- 440
H1N.CM.97.YBF106 -------C---K---------------------------------------------------KH-E-I----------------A---ETV----G---K--F------------------------------K----EV..-------------------------K- 440
H1P.FR.06.RBF168 -------C---P-----X------V------------------X-X---X-Y----------ES--EVE--------------PLSE--QRV-K--E--YV--F--------X---------------------K----EA..-----------------------R-KE 429
CPZ.CD.90.ANT -------I---Q------------V---------C----------------A------A---DKY-AVE-------------M--TA--EM--K-----QV---E------------Q--------------K-K---P-D..------------------------TK- 433
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -------C---K------------V-------------------------------------AK----TV-------------D-T---Q-V--------H--F------------------------------K----EV..-----L---I--------------IK- 432
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 -------C----S-----------V-------------------------------------Q---ELT------------X----E--K-V-L------T--F------------------------------Q--Q-ET..-------------------------K- 440
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -------C----N-----------V---------------------------T----------N--EL-----------------T---EAV-R--S---T--F----------------------------T-Q-----T..-------Q-----------------K- 439
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -------C----N-------------------------------------------------R--------------------K-E---N-V----A---K--F------------------------------Q----E-..------------------------IK- 436
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -------C----N-----------V-----------------------------------------E-I--------------K-EL--E-V----A---K--F------------------------------Q----E-..---------I------C------R-K- 436
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 -------C----E-----------V-----------------------------------Y-----E----------------H-E---E-V----A---K--F------------------------------Q--X---..-------------------------K- 441
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -------C---P----F------------------------------S--------------TKH-E-I--------------P-EE--KRV----A---K--F----------------------------Q-K---QEV..------------------------IK- 432
CPZ.GA.88.GAB1 -------C---K-------------------V---------------S--------------EK----T----------------D---K-V--------K--F------------------------------Q----EV..---------I--------------IK- 431
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 -------C----N-----------V-------------------------------V-D---QK--EL---------------SLEE--KRV-Q--E------F------------------------------Q--Q-EN..------------------------IK- 436
CPZ.TZ.00.TAN1 -------I---P------------L--N---K-F------------------------D----EH--VD---------I----NEEE--KL-KK------T---E-----Y-EK---M--------N-----N-T---PEQ..----H---------------H---TKE 429
CPZ.TZ.09.UG38 -------I---P---Q--------L--N---K-F-----------------N------D----DH-EVDV-------------NEND--QL-KR------A---E-----Y-EK------------N-----N-T---PEQ..----H-------------------TKE 424
CPZ.US.85.US_Marilyn -------C---KE-----------V---------------------------------D-----H--VI--------------NLEK--E-V-L---Y--T--F--------E---------------------Q--Q-EI..------------------------IK- 435

DD catalytic site
MAC.US.x.239 I------I----E--Q-----L--V--AE--K--I-K--------------YT-RHV------A---VTLV-----ILIA--RTDLE-DRVVLQSKEL-NSI-FS--EE-F--D---Q------W-T--KL-K-E--QRET..-----------V----A-------TKH 445
H2A.DE.x.BEN -------I--H----Q-----L-AV--ME--K--I-K--------------YT-RQV------A---VILI-----ILIA--RTGLE-DKVVLQ-KEL-NGL-FS---E-F--D---Q---C--W-T--KL-KLQ--Q--I..-----------V----A---S---TKH 458
H2A.GW.x.ALI -------I--H-S--Q-----L--V--AE--K--I-K--------------HT-RQ-------A-Q-VILI-----ILIA--RTDLE-DKVVLQ-KEL-NGL-FS---E-F--D--YK----G-W-T--KL-K-Q--Q-EV..--------H--V----A-------TKH 458
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST -------I--H----Q-----L-----AE--K--I-K-S------------YT-RQV------A----ILI-----ILIA--RTDLE-DRVVLQ-KEL-NGL-FS---E-F--D--YQ------W-T--KL-R-Q--Q-EV..-----------V----A-------T-N 458
H2B.CI.x.EHO -----------P---Q-----L-AV--AE--K--L-K--------------YT-A-V-D----A-N-VT-I-----IL-A--RSDLE-DRVVSQ-KEL-NNM-FS--EE-F--D---K------W-K--KL-K-Q----EV..-----------V----A-LF----T-H 458
H2B.GH.86.D205_ALT -------I---PN--Q-----L--V--AE--K--I-K---------QS-C-Y--R-V-D----A-S-VI-I-----ILIA--RSDLE-DRVVSQ-KEL-NDM-FS--EE-F--D---K------W-K--KL-K-Q----EV..----A------V----A-LF----T-H 457
H2G.CI.92.Abt96 I------I---V---Q-----L--V--AE--K--I-K--------------HT-R-V-D----A-E-XIXI-----IL-A--RTDLE-DQVVLQ-KEL-NKX-FS---E-F--D--YQ-----XW-K--KL-K-N-X--ET..-----------V-X--A-L-----TKN 441
H2U.FR.96.12034 -------I--C----Q-----L-----AE--K--I-K----------T---YT-RNL------A-E-A--I-----ILIA--RNDLE-DQLVSQ-KEL-NKT-FS---E-F--D--HK------W-K--KL-K-E---R-V..-----------V----A-V-----TKH 455
COL.CM.x.CGU1 I------I---P-YQ---------V--LA--T--V-K----------T---GTVAR-------RGQL.Q-A-------L----PLEE--RAVQ---DA--YY--E--E--Y-AD--YK--------KQ-KL-KVKI--Q-K..-----------A---L--L----RTKE 414
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 IA---Y-I---PS-AQ--------V--TA--E--EFR------SA------HTVHRV--G---KY--VL-V------L----RTEE---LVVKT--DY--ER--K--PE-F-A---YQ----V---K---T---QI--EEE..----K------I--------S---TKH 442
DEB.CM.99.CM40 LA---Y-IA--PT-A------V--V--IQ--E--EFR------SA------A-VGRQ-QI--EK--ELI-V------L-----RKD--LK-VAQ---F--ER--R--PE-Y-ED---H--------K--RLM-VT--DEEE..---HK------Q--------S---TKH 439
DEB.CM.99.CM5 LA---Y-I---PQ-AR--------V--TQ--E--EFR------SA------ATVGRQ-KL-KEKY--LI-V------L---N-DKVS-LEQVKQ--KF--EK--R--PE-Y-ED--YH--------K--HLL--E---EEE..---HK------Q--------S---TKH 439
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 LK---Y-----P--AQ-----V------G--Q--IFK------V---T---ATAD-M-SQ---AH--VILI------L-A--RSLE---KMVK---DF-AV--FE---A-F-ET--IQ--------KH-QI-K-D--LPEDGQ----A------V------L-S---TKE 461
DRL.x.x.FAO -------C---P------------V--QG----------------------ATAD---Q---EK---VI--------F----RPKHL-EQM-K---T--KF---E-----F-DN--YE----Q---K-----E-R--D-EI..-----------V--------S---TKE 447
GOR.CM.04.SIVgorCP684con -------C---P------------V------V-------------------H------D----K--E-E--------------P-TE--Q-V-K--E--YA--F------------------------------K----E-..-----------------------R-KE 425
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 -------C---P------------V------V-------------------H------D----K--E-E--------------P-TE--Q-V-K--E--YA--F------------------------------K----E-..-------R---------------R-KE 425
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con -------C---P------------V------V-------------------H------D----K--E-E--------------P-TE--Q-V-K--E--YA--F------------------------------K----E-..-----------------------R-KE 425
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 I----Y-I--CKE-----------V--TG------F-C---------T---NTAAN---EIKRHT-GLE-V------WLA--HDETR-NQQVDIV-KM--EK--E-----V-R---WE----K---N---INK-E--PLEG.E----K---V--V------------TKH 456
GSN.CM.99.CN166 MK---Y-I--Y---------SV--V--QA-AE---FK-------A--T---NIVASL-RQI-D-E--V-LI------LI---RKL-E--QVVHKI-NL-TSYNIQ--EA---PDY-VK-L------KG-RL--VE--DQ-T..---------------V---H---RTK- 444
GSN.CM.99.CN71 MK---Y----Y-E-------SV--V--Q--AE---FK-------A--T---ATVASL-YQI-D-E--V--I------LI---RKLAE--QVVHKI-NL-TSYNIQ--EA---QDY-VR-L------KG-RL--VE--DQ-I..---------------V---H---RTK- 437
LST.CD.88.SIVlhoest447 I------I---P-Y-Q-----V-----QE--R---------------C---ATVAGL-SE---L----IL-------FI---RDKKG-DQAVK---DL-VT-N-K--E--F-A---YH----V----R-EIEKTK--DI-LQKT---N------V----A-L-E--RTKE 451
LST.KE.x.lho7 I------I---PNY----------L--QE--K---------------C---GTVAGL-SE---L---MI--------FI---R-RKG-DQAVK---EL-MT-N-E--E--F-A---YH----V----R-EIEK-K---M-LTKT---Q------V----A-L-D--RTKE 451
MND-1.GA.x.MNDGB1 I------I---P-Y-P-----V--V--QA--K--M------------C---GTVASL--V---NH-TVQL-------F----YTAEE-EKA-V---AL-MT-N-E--E--Y------H-----------KIEKVQ---LAEQ.P---E-----------A-L-----TK- 443
MND-2.CM.98.CM16 I------C----------------V--QG----------------------ATAD---Q---ERH--V---------F----RVAPE-SRM-Q---D---F---E-----F------E----I---K-----KVQ----EE..--------------------S---TKE 445
MND-2.GA.x.M14 I------C----S-----------V--QG----------------------ATAD---KT-KEEY-EVL--------F-----SASE-NKMVNR--E--RF---E-----F------E----V---Q-----K-Q----ET..--------------------S---TKE 446
MND-2.x.x.5440 I------C---V------------V--QG----------------------ATAD---KA-KEKH-EVL--------F-----SASE-SKM-V---E--QF---E-----F------E----V---K-----K-Q----E-..--------------------S---TKE 446
MNE.US.x.MNE027 -------I----E--Q-----L--V--AE--K--I-K--------------HT-RNV------A---VTLV-----IL-A--RTDLE-DRVVLQ-KEL-NSI-FS--EE-F--D---Q------W-T--KL-K-E--Q-ET..-----------V----A-------TKH 441
MON.CM.99.L1_99CML1 MK--FY-I--W-P-------S---L--AE-AK---FK----------TV--HTAAELPQEI--KY-EVTLI------LI--NHSLPE--KIVGVI-AT---K-IQ--PE-F-DDY-VQ-L------SH-KIAK-E--DQEQ..----E----I------A---S---TKN 441
MUS-1.CM.01.CM1239 IK--FY-----PA-------SL-QV--QG-AR---FK----------T---YTAA-L-QEI-EA----TLI------LI--NR--SG--RVVAQI-NM--KL-IQ--ED-Y--DY-VQ-L------RG-KI--VT--QQEN..----------------A-A---V-TK- 434
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 IK--FY-----P--------SL-QV--LG-AR---FK----------T---FTAA-L--EIK-A---VTLI------LI--NR-LSS--KVVAQI-NM--KL-IQ--QE-F-EDY-VQ-L------RG-KI--VA--QQEV..-----V----------A-A-----TK- 434
MUS-2.CM.01.CM1246 MQ--FY-----KE--P----SV-AV--MG-AK-F-FK----------T---ATTA-L--QV--D-Q-AL-V------LI---R---E--RLVKKI-DL-SSK-IQ--ED---PDY-VE-L------KG-RIK-VE--DQ-T..----E-----------A-V-S---TKH 439
MUS-2.CM.01.CM2500 MQ--FY-I--Y-E--P----SV--V--LG-AK---FK----------T---ATTA-L--QI--E-Q-AL-V------LI---R---E--RLVKRV-DL-TSK-IQ--EE---QDY-VE-L------GG-RIR-VE--DQET..----E-----------A---S---TKH 438
OLC.CI.97.97CI12 I------I---PEY-E--------V--DR--R--I------------C----TVAHLM--W--E--E-DL-------------PRAE-LE-VKQ--EL-RSYN-E--P--Y-ED--YE----T-Y-KR-KIAR-K----EE..-----------Q--------S---TKA 435
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 I------C--Y-P----------A---QG----------------------TTAN-----V------L---------F----RTELE-SQM-KK--E---A--FE--E--F-DK---E----V---------E-K----EE..--------------------A---TKE 446
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 I------C--Y-P----------A---QG--V-------------------TTANR-------E---V---------F----RTELE-NQM-KR--E---I--FE-----F-DK---E----V---------E-K----EE..--------------------T---TKE 452
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 I------CL-Y-P----------AV--QG--V-------------------A-AN---Q---EE---VI--------F----RTKLE-DKM-KQ--D---F--FE-----F-DK--Y---------KS----E-K----EE..--------------------S-LRTKE 447
RCM.NG.x.NG411 I------C--Y-P---------LA---QG----------------------TTAN--------E---V---------F----RTAHE-SQM-KR--E---T--FE-----F-DK---E----V---------E-K-L--EE..--------------------S---TKE 451
SAB.SN.x.SAB1 I------C---P--Q---------V--RE-------K----------T---TTAN---QE--QK---VD-------MLIA--RPKAE-LVMVQQ--DY-ET--FK--E--F--D--Y-------Y-K--QL-E-T---REE..--------------------T---TKH 465
SMM.SL.92.SL92B I----------PE--Q--------V--QE--K--I-K--------------AT-RQV------A---VLLV------LI--NRGLTE-DKMVTQ--DM-NNL-FS--ED-F--N--LQ----L-Y-K--KL-K-E----ER..-----------V----A-------TKN 438
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 -------I----E--Q-----L--V--AE--K--I-K--------------YT-RNV------A---VTLI-----ILIA--RTDLE-DRVVLQ-KEL-NGI-FS--EE-F--D---Q------W-T--KL-K-E--QRET..-----------V----A-------TKH 441
STM.US.89.STM_37_16 -------I----G--Q-----L--V--AE--K--I-K--------------YT-RN------RA---VTLI-----ILIA--RTDLE-DRVVLQ-KEL-NNL-FS--EE-F--D---Q------W-T--KL-K-E--QR-V..-----------V----A-------TKH 441
SUN.GA.98.L14 -------I---P-Y----------V--QA--K--V------------C---GTVASL--K--R-Y-EVQL-------LI---Y-KKK-EEIVKQ---L-ME-N-E--E--Y-G---YK----I----R-EIEK-K--PLEEE.P-------I--VI-----L-E-LRTKE 452
SYK.KE.x.KE51 LK---YT-----E--Q-----V-----SS--E---FK----------T---ATVNQ--Q-I-EK-S--I-V------L---NRSEKE-GQIVS-IVKS--AV-FSI-PE-W-DKF-LQ-L--T------SL-KVQ---ITES.P---EL--II-V------------CKA 472
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM LK---Y-----KE--P-----V-----AS--E---FT----------T----TINQ--Q----KYS-LTLI------LI-T-RSEKA-QEIVQQIVTA--KV-FKV-KE-W-DQY-MQ-L--T------QL-K-E--NI-DE.I---QL---I-V--------S---TKE 466
TAL.CM.00.266 MK---Y-I---P--SQ--------L--DR--R---FK----------T---HTSDQL-RK--DKY-QVALF------L---NESLEE--RIVG---AL-NKV-IQ--EA-Y-DK--IK-L----Y----K----E--D-LT..----EL---I------C---S---TKA 442
TAL.CM.01.8023 MK---Y-I---P--AR--------L--DR--R---FK----------T---YTSDQL-RK--EKY-QVALF------LI---ESLE---RIVG---AL-NKV-IQ--EA-F-DK--IK-L----Y-E--K--N-E----QT..-----L--------------S---TKA 443
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 I----Y-I---PE--P-------QV--VG------F-C---------T---HTAQRV-KEIG-KVQ-LE-I-----MWI----PEKE-DE-V--V-KL--LR-FE-----V--R--YD----K-Y-SH-SLNK-EI--QEH..-----------V------L-----TKA 453
VER.DE.x.AGM3 I----Y-I---PE-----------V--QG--T---F-C---------T---NTAAS---EIK-ELKPLT-V------W---QEDEYT-DRLV-Q--MK-SA---E-----V--K--YE----K-W-H--QISS-E-ED-EE..-------R--------A-L---LRTKN 450
VER.KE.x.9063 I----Y-I---PE-----------V--QG--V---F-C---------T---NTAA----KIKEELKPLT-V------W---QEDEYT-DKLV-Q--VK-KT---E-----V--K--YE----K-W-Q--QLNS-N-E--EQ..----------------A-L---LRTK- 450
VER.KE.x.AGM155 -----Y-I---PE----------TV---G------F-C---------T---NTAS----EIK-ELKQLT-V------W---QE-GPK-DQLVQT--NR-QE---E--E--V-R----E----K-W-H--KL-S-E-EK-EQ..-----L----------A-L---LRTKN 453
VER.KE.x.TYO1_patent -----Y-I---PN----------TV--QG------F-C---------T---NTAAS---EIKRNL-ALT-V------W---QENEHT-DKLV-Q--TK-QA---E--E--V-----YE----K-W-H--ELSR-Q-E---E..----------------A-L---LRTKN 453
WRC.CI.97.97CI14 I------I---PEY-Q-----V--V---S--K--V------------C----TVASL--I--GK--N-QVL-------I----DKTE-LN-V----KL--T-N-E--E--L-L---CN----I------QI-E-K---EVK...----V----------A-L-E--QTK- 456
WRC.CI.98.98CI04 I------I---P-Y-Q-----V--V---S--K--V------------C---ATVASL-DV-K----TMQ-L-------I---F-KPR-LE-V-----L--T-N-E--E--L-L---CK----I----R-QI-E-K---EVR...----V----------A---E--QT-- 455
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 I-----FI---PEY-Q-----V------K--T--V------------C---ATVASL--I---KH-KVQ-V-----------Y-KKE-LQM-Q---DL--T-N-E--E--L-L---CK----I------EI-E-K---EIR...----V---I------A---E---TKE 447
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p51 RT end p15 RNase H start

H1B.FR.83.HXB2 LCKLLRGTKALTEVIPLTEEAELELAENREILKEPVHGVYYDPSKDLIAEIQKQGQGQWTYQIYQEP.FKNLKTGKYARMRGAHTNDVKQLTEAVQKITTESIVIWGKTP.KFKLPIQKETWETWWTEYWQATWIPEWEFVNTPPLVKLWYQLEKEPIVGAETFYVDGAA 601
H1A1.UG.85.U455_U455A -------A----DIVT-----------------D-------------V--------D----------.-----------K-S-----------V---VS---------I-.--R---------A--M----------------------------D--A----------- 600
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH -------------I--I---------------------------------L----------------.-----------V------------------------------.----------------------------------------------------------- 601
H1C.ET.86.ETH2220 -------A----DIVT-----------------------F---------------ND---F-F----.--------F-KRGT----------AV----AL----------.--R---------A---D------------------------------A-V--------- 608
H1D.CD.84.84ZR085 -----------------------------------M--------------L----------------.------------------------------AI----------.--R------------ID------------------------------I----------- 601
H1F1.BE.93.VI850 -------A----DIV---A-------K-----R----------------------D---------N-.----------KV-S----------------AL--------RSP------L----D----D--------------------------T---A--D-------S 602
H1G.SE.93.SE6165_G6165 -------A----DIVS--A---M---------R------------E----V----LD----------.Y---------KRGS-----------V----A-----------.------R-----I---D-----------------------R--T---P----Y------ 598
H1H.CF.90.056 -------A----DI----K-------------R--I---------------R---------------.----------K--T-----I----------S---------I-.--R------------------------------H---------T---A----Y-I---- 600
H1J.SE.93.SE9280_7887 -----K-A----DIV---R---------K-------------SA-E----V----LD----------.----------KR-S---------A-V----AL-A--------.--R----R--------D------------------------------M----------S 599
H1K.CM.96.96CM_MP535 -------V----DIV---A------------------------------------ND----------.H------------S----------------A--G--------.--R----------------------------------------T--------------- 601
H101_AE.TH.90.CM240 -------A----DIV------------------T-------------V--V-----D----------.-----------RGS------R----V---VA-----------.--R----R-------M----------------------------D-------------- 606
H102_AG.NG.x.IBNG --R----A----DIVA---------------------------T---V--L-----D----------.----------KK-S-----------V---VAM----------.--R----R-------M----------------------------D-------------- 601
H103_AB.RU.97.KAL153_2 -------A----------A----------------------------V-------------------.-----------L------------------A-----------.----------------------------------------------------------- 601
H104_cpx.CY.94.94CY032_3 -------A----DIV---T-------------------A----------------------------.H----------T-S------R---------AM-C--------.--R--------D-------------------------------TD--A----------- 600
H1O.BE.87.ANT70 ----I----S----V--SR------E----R--Q-------Q-D---WVN-----GE---------E.H--------T-QKAS----IR--A-VI--VSQ---I----L-.-----VTR-------AD-------------S----I----R--S---M----Y------ 597
H1O.CM.91.MVP5180 ----I----S----V--SK------E----K----------Q-D---WVS---H-E------V--DE.H----------QKAS----IR--A-V---VSQ-A------L-.--R--VTR-------A--------------S----I-------T--------------- 597
H1O.FR.92.VAU ----I----S----V--SK------E----K----------Q-D---WVN-----E---------DE.H----------QKAS----IR--ANVI--VSQ-A-I----L-.-----VTR-V-----AD-------------S----I----K--N---I----------- 598
H1O.SN.99.99SE_MP1299 ----I--A-S---IV--SK------E----K----------Q-D---WVN-----W---------DE.H--------T-QKAS----IR--A-VL-RVSQ-A-I----L-.------TR-------AD-------------S----I-------S---M----Y------ 597
H1O.SN.99.99SE_MP1300 ----I----S----V--SK------E----K----------Q-D---WVN-----K---------DE.H--------TKQKAS----IR--A-VL--VSQ-A-I----L-.------TR-------AD-------------S-A--I-------S---I----Y------ 597
H1O.US.99.99USTWLA ----I----S----V--SQ------E----R----------Q-D---WVNX----E---S--V--DE.H--------T-QKAS----IR--A-V-X-ASQ-A---X--L-.-----VTR-------AD-------------S----I-------T--------Y------ 600
H1O.US.x.I_2478B ----I----S-------SK------E----K----------Q-D---WVN-----E---------DE.H----------Q-AS----IR--A-VL--VSQ-A------L-.------TR----A--AD-------------S----I-------S---I----Y------ 597
H1N.CM.02.DJO0131 --R-I---------VNF-K-------------R--L-------G-E----------D----------.Y---------KR-S-----I---V-V---VA--G------I-.-----V---V--A---DN-------------------------T---T----Y------ 606
H1N.CM.02.SJGddd ----I--A------VNF-K---------K-----TL---------E---D-----H----------L.Y---------K--S-----IR--V-V-R-VA-----------.--R--V---V--A---DH------------S------------T---S-V--Y------ 603
H1N.CM.04.04CM_1015_04 ----I---------VTF------------------L-------E-E----------S---------S##---------K-KS-----I-----V---VA-----------.----XV---V--A----N-------------------------T---S----Y------ 607
H1N.CM.04.04CM_1131_03 ----I---------VTF----G-------------L-------E-E----------S---------S.H---------K--S-----I-----V----A-----------.-----V---V--A----N----------------P--------T---S----Y------ 608
H1N.CM.06.U14296 --R-I---------VTF-K----------------L-------G-E--------------------A.H---------K--S-----I---A-V---VS----X------.-----V---M--A----X-------------------------T---S----Y------ 608
H1N.CM.06.U14842 --R-I---------VNF-Q----------------L-------E-E-V-------HD---------L.Y----------RKA----EI---A-V---VA-----------.-----V---M-------H---S---D-----------------T---C----Y------ 609
H1N.CM.95.YBF30 ----I---------VNF------------------L-------G-E-V------------------L.H---------K--S-----I---V-V-R-VA-----------.--R--V---V--A---DH-------------------------T---S----------- 608
H1N.CM.97.YBF106 ----I---------VTF-Q----------------L-------G-E---------------------.Y---------KX-S-----I-E-AAV---VA-----------.-----V---V-------H-------------------------T---S----Y------ 608
H1P.FR.06.RBF168 ----I----S----VA-XR------E--K------------Q-E-E--VD-----E----------E.H-----X---XQKAT----IR--A-VI--TSQ--------L-.--R--VNRNV--N--SD-------------S----I--------D--P-I--------- 597
CPZ.CD.90.ANT --R-I--V-S--DRVQM-R------E--KQ--QQKIE-Y--Q-GLP-K-T-----S---------NE.G-L--A-----PT-T---E-R--AGV----GL-------EV-.--Q---TR---DA--SD------------------IR---N-LAD--PE---------- 601
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ----I----R--D-V---P------------VST-------N-D-E----V----E-------F--Q.HR---------Q-ST----IR--A-VI---AV----------.R-R--V---S-----A-------------I----------S--TD--PT-D-Y------ 600
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 ----IK-A------VAM-Q---M--E-------D---------E-E----V----NS------F--Q.H----------Q-S-----IR--A-V---VA-----------.--R--V---V-----S---------D--------------X--T---P----------- 608
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ----I--A------VT--R-------------------A--N-D-E-------------------DL.H---------K--ST----IR----V---VAL----------.--R--V---V---------------D-----------------T---S----Y------ 607
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 I-R----V-NS---VTF-R--------------N---------A------V-----S---------Q.-----------QGS---------A-VM---AI--------I-.--R------A--A---D-----------Y----SH--F-----Q---P----------- 604
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ----I---------VTF-T-------------------A------E-----------------F--Q.Y------------S-----------V---VAL--------V-.R-R---------A---D-----------Y--------------QD--P----------- 604
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 ----I---------VX--Q-------------RD----A------E--------------------Q.H---------K--A--S--------V---VAL----------.--R---------A---D-----------Y--------------T--------------- 609
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ----I--A-G----VA--P---------Q---------A----E-E-----------------F---.H--------GKQ-A-----IR--A-T----A-----------.--R--V---M--A--AD------------I-------------T---E----Y------ 600
CPZ.GA.88.GAB1 ----I----K--D-V---P------------VST---------D-E---------NC------F---.H----------Q-S-----IR--A------A-----------.--R--V---S--A--A-------------I----------S--T---PTTD-Y------ 599
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 ----I--A-----IVEM-R------E------------T----E-E----V---NN-------F--T.GR---------Q-A-P---IR--A-V-P-VSP---IL--TV-.-----V-R-V--A---D-------------R----------------Q----Y------ 604
CPZ.TZ.00.TAN1 ----I--V-G---PVEM-R------E--KQ----K-Q-A----KLP-Q-A----------------E.G---------KSP-T---EIR--AGLI---GN---I---IV-.--L--VS----SQ---D---V--V-----I-----IR---N-LSD--PE---------- 597
CPZ.TZ.09.UG38 ----I--V-G--DPVQM-R------E--K-----K-Q-A----KLP-Q-AV---------------E.G---------KSA-T---EIR--AGLI---GN---I---IV-.--L--VS----SQ---D---V--------I-----IR---N-LDN--PE---------- 592
CPZ.US.85.US_Marilyn ----IK-A------VNF-H---M--E-----------------E-E-V--V----RS------F--R.H----------Q-S-----IR--V-V----A---------V-.----LV---V-----S---------D--------------K--T-A-E----------- 603

p51 RT end p15 RNase H start
MAC.US.x.239 --R-I--KMT---EVQW--M--A-YE--KI--SQEQE-C--QEG-P-E-TVI-SQDN--S-K-H--D..-I--V--F-KIKNT---G-RL-AHVI---GK-A-----QV-.--H--VE-DV--Q---D---V------D-IS-----R-VFN-V-D--E-E--Y-T--SC 612
H2A.DE.x.BEN --R-I--KMT---EVQW--L--A--E--KI--SQEQE-Y--QEE-E-E-T---SQGH----K-H--E..-I--V----KIKNT---G-RL-AQV----GK-AL----RI-.--H--VER----Q--DN---V------D--S-----R-TFN-VGD--P------T--SC 625
H2A.GW.x.ALI --R-I--KMT---GVQW--L--A--E---I--SQEQE-H--QEE-E-E-TV--DQDN----K-H-GE..-I--VE---K-KNT---G-RL-AQV----GK-AL----RI-.R-H--VER----Q--DD---V----D-D--S-----R-AFN-V-D--L------T--PC 625
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST --R-I--KMT---EVQW--L--A--E--KI--SQEQE-C--QEE-E-E-TV--DQDN----K-H-GG..-I--V----KVKNT---G-RL-AQV----GK-AL----RI-.--H--VERD---Q--DN---V----D-D-IS-----R-VFN-V-D--L------T--SC 625
H2B.CI.x.EHO I---I--KMT---EVQW--L--A-FQ--KI--EQEQE-S--KEGVP-E-TV--NLAN----K-H-GD..-I--V----KVKNT---G-RL-AHV----GK-AL----EI-.M-H--VER---DQ---D---V------D--S----IR-A-N-V-D-LE-V--Y-T--SC 625
H2B.GH.86.D205_ALT I---I--KMT---EVQW--L--A--Q--KI--EQEQE-S--KERVP-E-TV--NLAN----K-H-GN..-V--V----KVKNT---G-RL-AHV----GK-AL----EI-.V-H--VER---DQ---D---V------D--S----IR-A-N-V-D-LE-R--Y-T--SC 624
H2G.CI.92.Abt96 -X--I--XMT---EVQW--L--A--Q--KI--XQXQE-A--KEXEPXE-TV--NLDN----KVH-GN..RI--V----KIKNT---G-RL-AHV--X-GK-AL-----L-.F-H--VERD---Q---D---V----D-D--S--H--R-V-N-V---LEQT--Y-T--SC 608
H2U.FR.96.12034 ----IK-KMT---EVQW--M--A-F---KI--SQEQE-A--REEEN-E-TVL-NQDN----K-H-GD..RT--V--F-KVKNT---G-RL-AHV----GK-A------I-.M-H--VER-V--Q---D---V--VLD-D--S-----R-A-N-V---LL.E--Y-T--SC 621
COL.CM.x.CGU1 IS-CTK-K-H-L-EVQ-SA---E--QD-KQ-I--E-Q----I-HE-IWVD-FRL-K---G-AVC-KH..GT-RR--HNTGKNQ-F-SMQE-ASVI---GR-A--T---V-.-M-V-AKR-D--Q--SD---SA----I---SSSYV---VWN-VL--LKE-P-YWT--GC 581
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 ---SI--VPG--DPVK-----QA--E-A-Q----Q-S-T--KEQE----D-T-LSE---G-T-R-SK..GI-------KAK---F--FH-IAKLMM-VG-----T--RL-.T-R--V--QD-DG--H-H----------A-H-----R---S-VS---KE-D-Y------ 609
DEB.CM.99.CM40 --RAI--VPG--DPVT-S---QA--R--K----QE-S----KEQEP----LS-L-K---G-V-R-PK..GI-----FS-DK---Y--FH--AK-MY--G-----F--RI-.Q-R--VV--E-DN--HNH---A---D--AIH--H------E-VS---PD-D-Y------ 606
DEB.CM.99.CM5 ---AI--VPG--DKVS-S---QA--R--K-TP-QE-S----KEDEP--S--S-I-R---G-V-R-TK..GL-----FSKDK-T-Y--FH--AK-MY--G-----Y---V-.--R--VV--E-DN--HNH-------D--A-H--Q--R---E-VS---PD-D-Y------ 606
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 ---SI--V-D-G-T-S---G--A--K-AQ-----SIS-S--R-E-P-----S-L-EN--G-T-K--K..HL------HKDK-S-Y-PYQ--AKVMA--GR-AL----RL-.T-R--VS-VD-DA--S----VN---D--M-S----LRNF-N-VS---DK-P-Y-T---- 628
DRL.x.x.FAO ----I--A-P-D-EVEW-R-----YE--KL-I--QM-----Q-E-P-K-K---L-N---S---E-DD.N-P-------KVKNS----MRM-AGL----AK-AL----RL-.I-Y--VER-V--Q--Q----V----D---IS--H-I----N-LSD--P-E-VY------ 615
GOR.CM.04.SIVgorCP684con ----I----S----VT-SK------E---------------Q-E-E--VNV---EE-------F-DE.H----------Q-AT----IR--A-VI--VSQ--------L-.--R---CRS--DAF--D----S-------IS----I-----------T----------- 593
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 ----I----S----VT-SK------E---------------Q-E-E--VNV----E-------F-DE.Y----------QKAT----IR--A-VI--VSQ--------L-.--R---CRS--DAF--D----S-------IS----I-----------P----------- 593
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con ----I----S----VT-SK------E---------------Q-E-E--VNV----E-------F-DE.Y----------QKAT----IR--A-VI--VSQ--------L-.--R---CRS--DAF--D----S--------S----I-----------P----------- 593
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 T-AM---K-N-L-E-VW-----A-YKN-QG-VQ-TQE-T----L-E---TV----E------FT--G..AV--V-R--KQ-ET----LRT-AHL----CK-ALT---RL-.RVQ--VD-K--DM--QD---VS--------S--L------S-V----K-EDVY------ 623
GSN.CM.99.CN166 ---CI--A-G--DQVE-----QI----------QSSE-G---AE-P-VV--TSL-EQ--G-MFS--G..-M--SA-F-KT-N--I-SYQ-FAD-LT-VGR--Q-T---V-D--RI-VV--Q-DA--MN--------TI-AIH--H-LRQ--T-VS--LED-V-Y------ 612
GSN.CM.99.CN71 --RCI--A-G---QVE-----QI----------QSSE-S---AE-P-VV--TSL-EQ--G-MFS-DS..-M-RS--F-KT-T--I-SYQ--AD-MT-VGR--Q-T---V-D--RI-VV--Q-D---MN--------TI-A-H--H-LRQ--T-VS--LEN-V-Y------ 605
LST.CD.88.SIVlhoest447 ----I--V---D--VTW-DA-LE-YEQ-QQ----KLQ-A----T-E-VVRV-QSKK-II-F-WR-GN..SI-RA-R-Q-QKS----PLQK-A------GK-------HV-.-IQV-VTR-V-DQ--SDH--V-----L--IS--Q-EQE--S--A---E-VD-Y------ 618
LST.KE.x.lho7 ----I--V-P-E-I-NW----LE-YGQ-K-V---KMQ-A----E-E--VRV-QNKK-II-F-WR-GN..NI-RA-R-Q-QKA----PLQK-V--I---GK-------FV-.-IQV-VTR-V--H--SDH--V----DL--IS--Q-EQE--IW-A---I-VD-Y------ 618
MND-1.GA.x.MNDGB1 ----I--GLNI--KVTM----R--YEQ-K---A-EQE-S----N-E-YVRF--TTG-DISF-WK-GN..-V-RA---GKQKT--S--LMK-AG-T--VGR-------FV-.-MQI-TTR-I--D--H----C-----V--IS--M-ERE--S-SP--LE-V--Y------ 610
MND-2.CM.98.CM16 --R-I--A-P-D-KVEW-R-----YE--KL-VQ-E------Q-E-P-M-KV--LT----S---E--D.N-P--V-----TKN----ELRV-AGL----AK-AL-----L-.--Y---ER-V-DQ--P--------------S--H-IG---N-LR--VP-EDVY------ 613
MND-2.GA.x.M14 ----I--A-P-D--VEW-R-----YE--KL-VQ-E------Q-G-P-M-KV--LT----S---E--E.N-P--V-----TKH----ELRV-AGL----AK-C-----EL-.--Y--LER-V-DQ--HD------------IS----IR---N-L----P-EDVY------ 614
MND-2.x.x.5440 ----I--ARP-DKIVEW-R-----YE--KL-VQ-E------Q-E-P-M-KV--LT----S---E--D.N-P--V-----TKN----ELRV-AGL---VAK-CL-----L-.--Y--LER-V-DQ--HD---V------D-IS----IR---N-L-D--P-EDVY------ 614
MNE.US.x.MNE027 --R-I--KMT---EVQW--M--A-YE--KI--SQEQE-C--QEG-P-E-TVI-NQDN--S-K-H--D..-I--V--F-KIKNT---G-RL-AHVI---GK-A-----QV-.--H--VE-DV--Q---D---V------D-IS-----R-VFN-V-D--E-E--Y----SC 608
MON.CM.99.L1_99CML1 ---SI--ARS--DTVV-SDL-QA-----------EST-G----NEP-KV-LTSLAEN--G-RFF--K..SV-----F-KI-ST-S-TYQ--AD-LA-LGK-A--T--RL-.I-R--VV--Q-DA--ADN--IN-V-DI-A-YS-H-LRQ--T-VQD--E--P-Y------ 608
MUS-1.CM.01.CM1239 ---CI--V-S---EVQ-----Q------Q----QA-Q-A-F--EQP-V---VSL-DS--G-NFL-NK..GI--S--F-KV-SV---SYQ--SD-IAR-GR--L-----P-E-VRI-VI--Q-DQ----H--VS---DI-A-H-TH-LRQ-FT-VP--LSE-P-Y------ 602
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 ---CI--V-S---EVQ-----QA-----Q---QQT-Q-A----EQP-V---VSL-DS--G-NFT-SK..GV-R---F-KV-SV---SYQ--AD-MA--GR--L-----P-D-VRI-VI--Q-DQ--IAH--VS---TI-A-H-TH-L-Q-FT-VP--LKE-P-Y------ 602
MUS-2.CM.01.CM1246 --RCI--I-G---LVE-S-Q-Q-----------QEAG-A----E-P-VL--VSL-EQ--G-TFT-DR..NM-R---F-KI-T--S-PYQ--A--LSRASK-AL-C-----D-CRI-VV--Q-DN--ADS--T----DI-A-H--Y-LRQ-FT-VP---ET-P-Y------ 607
MUS-2.CM.01.CM2500 ---CI--V-----TVE---Q-Q---------M-QE-K-A----E-P--L--VSL-EQ--G-TFT--K..NM-----F-KV-T--I-TYQ--A--LA-AAR--L-C-----D-CRI-VV--Q-DH--A-S--T--V--I-A-H--H-LRQ-FT-VP--LEA-P-Y------ 606
OLC.CI.97.97CI12 ----IK-P-G-LDKVEW----KE--E--------EQE--M-KEEEP-QCT.LCYTK-TVA-R-W-KH..GT----RFQ-KMT----KFR-M-G-IE--GK--------L-.I-QV-TTRKD--A-AFDD--VH---DI---SNSENQRTFWE-VPA-M.EV--------Y 600
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 ----I--I-R-DDKVEF-K-----YE--KLL---KL-------E-P---KV--LEG---S--VE-GD.G-P-------KQKT----EIRM-AGL----CK-A------L-.--E--VER-V--Q--AD---VS--------S----IR---N-V-D--P-E-VY------ 614
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 ----I--V-R-D-KVEF-R-----YE--KLL---QM-------E-P---KV--LTG---S--VE-GD.G-P-------KQKT----EIRM-AGL----CK-AV-----L-.--E---ER-V--Q--AD---VS--------S----IR---N-V-D--P-E-VY------ 620
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 ----I--A---D-KVEM-K---I-YE--KM----KL------EK-P-V-N---LEG---S---E--S.G-P-------KQKT----EIRM-AGL----AK-A-----RL-.T-R---ER-V-D*-RSQ---V----D----S----IR-G-N-V-D--P-E-VY------ 614
RCM.NG.x.NG411 ----I--V---DDKVEF-R-----YE--KAV---KI-----N-E-P---KV--LEG---S---E-GD.S-P-------KQKT----EIRM-AGL----CK-A------L-.--E---ER-V--Q--SD---VS--------S----IR---N-V-D--P-E-VY------ 619
SAB.SN.x.SAB1 --R-I--ARP---IVQW--------E---Q--RQKQQ-Q----ALP-R-KVL-L-D---G-----PE.N-I--V----KIKT----ELRM-AGL----GK-------QI-.IME--VER-L--Q--SD---V-------M-S--Q-IR---K-V-D--P-EAVY------ 633
SMM.SL.92.SL92B ---MI--KMT---EVQW--L--A------I--NQEQE-R--REDEP-E-TVL-NQDN--S-K-H-GD..RI--V--F-KIKNT---GIRL-ANV----GK--L-------.F-H--VER-V-DQ---D----------D-IS----IR-VFN-V-D--EKE-VY-I--SC 605
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 --R-I--KMT---EVQW--M--A-YE--KI--SQEQE-C--QEG-PIE-TVI-SQDN--S-K-H--D..-V--V--F-KVKNT---G-RL-AHV----GK-AL----EV-.--H--VER-I--Q---D---V----D-D--S-----R-VFN-V----Q---------SC 608
STM.US.89.STM_37_16 ----I--KM----EVQW--M--A-Y---KI--SQEQE-Q--RED-P-E-TVV-DQDN--S-K-H--D..-I--V--F-KIKNT---G-RL-AHVI---GK-A-----QI-.--H--VER-V--Q--AD---V------D--S-----R-VFN-V---LE-T-------SC 608
SUN.GA.98.L14 ----I--N-P-A-KVKM----RE-YQS-Q-V-Q-S-S-S--E-D-E--CRV--VK--IL-F-WL-GK..QV-RV-R-QKRGA--E-PCQ--AA-L---GR-------FV-.-IQV---R-I-SQ--AD---C-----L---S--K-EQE--T-AT--VP-.D-Y------ 618
SYK.KE.x.KE51 -S-CI--A----DIVE------A-M--------VEQT-S--Q-E-P-E-H-S-L--Q--G-I-K-G-QE-P-I---TGKAYAT-H--YQA-AQLMN--GIQALW----I-.E-H--VKR-E--K---DH-----L--VKC-H--I--RWY-N-VS--V.E---------- 640
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM ---CI----Q----LT---A--A--E---Q----EQA-S----K-P-E-H-T-L-SQ--G-M-K--QKGPP-I---T-KTFA--S--YQS-AQLLN--GIQ-LWY---V-.T-H--VKR-E--K---D------V--VK-IS-----RWY-N-VP---PE-V-------- 635
TAL.CM.00.266 --RY---V-G-L-EVQ-S----A---------A-ET--T--QEGEP-E--LT-LAE---G-M-K-GK..RL-----F-KQ-T--S-PYQ--IG-M---GK----F--QV-.V-RI-VV--E--Q----H--CS---TIVPIH-----R---N-VQ---E--D-Y------ 609
TAL.CM.01.8023 ---C---V-G-L-EVT------A------A--A-ET--S--KEGEP-E--LT-LAE---G-MVK-GK..RL-----F-KQ-T--S-PYQ--VG-M---GK-A--F--QV-.I-RV-VV--E--Q--S----CS-L-TIVPIH-----R---N-VS---E----Y------ 610
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 -------AQD--A-VQW--Q--V-FRQ-Q-----EQQ-A------S-R-T-T-LDD---G--FK--G..-V------TKSKNT---EFRV-AGM--RVCK-A-TF---L-.IMEV-VER-V--Q--SD---V--L--I--IS----I----N-V-D--PK-KVY-C---C 620
VER.DE.x.AGM3 ----I--K-N-L-TVTW-----A-Y---K----TEQE-T--K-GRPIR-AV--LEG---S--FK--G..QV--V---TKQKNT---EFRV-AGL---LCK--L----EL-.VLE---ER-V--Q--AD---VS---D----S---------T-T----PKEDVY-----C 617
VER.KE.x.9063 I-R-I--K-N-L-EVQW-----A-Y---K----TEQE-T--A-G-P-R-AV--LED---S--FK--G..-I--V----KQKNT---ELRT-AGL----CK-AL----EL-.I-E--VER-V--Q--AD---VS--------SV--------T-T----P-EDVY-----C 617
VER.KE.x.AGM155 I------K-N-LD-VEW-P---A-YE--K----TEQE-T--A-E-P-R-AV--L-D---S--FK--G..-I--V--F-KQKAT---ELRV-AGV----GK-AL----QL-.T-E--VERD---Q--AD---VS-----D--SV----T---T-T----P-EDVY-----C 620
VER.KE.x.TYO1_patent I---I--K-N-L-LVTW-P---A-Y---A----TEQE-T--K-GIPIR-AV--LEG---S--FK--G..QV--V---TKQKNT---ELRT-AGL----CK-AL----IL-.VLE---ER-V--Q--AD---VS-----D--S----L----T-T----PKEDVY-----C 620
WRC.CI.97.97CI14 --R-I--N-P---EVEW----LE--EI-KQ----EQS-A--KGKDLIAEL-KTGPGQWAYTIREIGE.K-P--V---G-Q-HT-S-ELRSMAH-M---G--------RV-.--RI--E-DI-DS--SD---VS---DT-H-S--F-ARE--K-VL--LPEV--Y-I--S- 624
WRC.CI.98.98CI04 ----I--N-P---EVTW----LE--EI-KS----EQM-A--TGKELVAEL-KTGSGQWAYSIREAGE.K-P--V---G-Q-HT---ELRS-AH-M---G---------V-.---I--E-DI-DS--SDH--VS---DT-H-S--Y-ARE--KIVL----EV--Y-I--S- 623
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 ----I--N-P--AEVEW-M---A--EI--A----SQQ-S--GGGDLIAEV-KTGTGQWAYTIKEAGE.T-P--V--FT-I-HT---ELRT-AHCI---G--A------L-.--RI-VE-DI-DM--S----------V-H-S--F-KRE--T-VS---E-V-EM-I--S- 615
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p66 RT, p15 Rnase H end p31 Integrase start
H1B.FR.83.HXB2 NRETKLGKAGYVTNRGRQKVVTLTDTTNQKTELQAIYLALQDSGLEVNIVTDSQYALGIIQAQPDQSESELVNQIIEQLIKKEKVYLAWVPAHKGIGGNEQVDKLVSAGIR..KVLFLDGIDKAQDEHEKYHSNWRAMASDFNLPPVVAKEIVASCDKCQLK.GEAMHGQ 768
H1A1.UG.85.U455_U455A -------------D-------S--E--------H--H-------S--------------------R----I------K--E------S-------------------S---..------------ED-----C-----------------------N-----.------- 767
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH -K----------------R--S--------------H-----------------------------------S----------------------------------S---..------------E------------------------------------.------- 768
H1C.ET.86.ETH2220 -----I-------D-----I-S--E-----------Q-------S---------------L----K----I---------S--R---S-------------------S---..------------E-------------NE--I----P-----C-------.---I--- 775
H1D.CD.84.84ZR085 -K-----------D-------PF-------------N----------------------------K------S----------------------------------S---..------------E------------------------------------.------- 768
H1F1.BE.93.VI850 -----K-------DK-K----S--E-----A-------------S--------------------K----I---------Q--R---S---------------------V-..-I----------E------N-------------I---------------.------- 769
H1G.SE.93.SE6165_G6165 -------------DK-K--II---E-----A-----Q------RS--------------------R--A------------------S-------------------S---..------------E---R--N-------------I---------------.------- 765
H1H.CF.90.056 -------------D--K----S--E----------------------------------------K-----------E---------S-------------------S-V-..------------E---R--N----V--------I---------------.------- 767
H1J.SE.93.SE9280_7887 -----T-------DK------------------H------R------------------------K-----------E---------S-------------------S---..------------ED-----------------------------------.------- 766
H1K.CM.96.96CM_MP535 H----K-R-----D-------SI-E-----A-----C-------S--------------------K---D-------------RI--S-----------------------..------------E------N-------------I---------------.---I--- 768
H101_AE.TH.90.CM240 S------------D-------S--E--------H--H-------S--------------------R----V------E---------S-------------------S---..------------E---R------T---------I------TN-------.------- 773
H102_AG.NG.x.IBNG -----I-------D-------S--E--------H--H-------S--------------------R-----------K----D----S-------------------N---..------------E---R-----K----------I-------------M-.------- 768
H103_AB.RU.97.KAL153_2 -----S-------D-------S--------------H----------------------------K------S--------------------------------------..E-----------E------G-----------------------------.------- 768
H104_cpx.CY.94.94CY032_3 -----Q-------D-------S-SE-------------------S-----------I--------R---D----------R-D----S-------------------N---..------------E------N------------S----------N-----.------- 767
H1O.BE.87.ANT70 -------------EQ-K--IIK-DE-----A--M--L------KET------------V-SS--T----PI-Q----E-T---Q---T------------KI-----KD--..R----E---Q--ED--------K-L--E-G---------I---P--HI-.---I--- 764
H1O.CM.91.MVP5180 --N----------EQ-K-NIIK-EE-----A--M-VLI-----KEQ---------V----SS--T--D-PI-Q----E-T---R---T------------KI-----KD--..R----E---Q--ED----------L----G---I-----I---P--HI-.---T--- 764
H1O.FR.92.VAU --D--------I-EQ-K--IIK-DE-----A--M-VL------KEK---------V----SS--T--D-PI-Q----E-T-R-Q---T------------KI-----KD--..R----E---Q--ED----------L----G---------I---P--HIR.R------ 765
H1O.SN.99.99SE_MP1299 --D----------EK----IIK-EE----RA--M-VL------KET----Q----V----SS--T----S--Q----E-T---Q---T------------KI-----KD--..R----E---Q--ED----------L----G---------I-N-PQ-HI-.---I--- 764
H1O.SN.99.99SE_MP1300 --D----------EK-K--I-K-EE-----A--M-VL------KET---------V----SS--T----P--Q----E-TQ--Q-F-T------------KI-----KD--..R----E---Q--ED----------L----G---------I-N-P--HI-.---I--- 764
H1O.US.99.99USTWLA --D----------EQ-K--IIQ-EE-----A--M-XL------KER---------VX---SS--T--D-PI-Q----E-T-X-QX--TX-----------KI----XKD--..R----E---Q--ED-------X--L----G---------I---P--HIR.E-P--X- 767
H1O.US.x.I_2478B --N----------EQ-K--IIK-EE-----A--M-VL------KEK---------T----SS--T----PI-Q----E-T-------T------------KI-----KD--..R----E---Q--ED----------L----G---------I---P--HI-.---V--- 764
H1N.CM.02.DJO0131 -K--------F--D--K----SIE------------L-------Q---------------HSH--K------S----E-----R---S-------------------S---..--------E---ED-XR---------------S----------------.---I--- 773
H1N.CM.02.SJGddd --D-------F--DK------SIA------A-----L-------Q-----------M---HS---K------S----E-----R---S-------------I-----S---..----X---E----D--R----------------I---------------.------- 770
H1N.CM.04.04CM_1015_04 -K--------F--D-------S-EN-----------LM----X-Q-----------M---HS---K------S----E-----R---S-X-----------------S---..--------E---E---R-----K----------I---------------.------- 774
H1N.CM.04.04CM_1131_03 ----------F--D-------SIK---------H--LM---E--Q-----------M---HS---K------S----E-----R---S-------------------S---..--------E---E---R-------------X--I---------------.------- 775
H1N.CM.06.U14296 ----------F--D-------SIX------A-----LMX--E-EK-----------M---H----K----V-S----E-----R--XS-------------------S---..------------ED--R----------------I---------------.------- 775
H1N.CM.06.U14842 ----R-----F--DK------SIA------------LM------QD----------M---HS---K------S----E-----R---S-------------------S---..---------X--ED--------K----------I---------------.------- 776
H1N.CM.95.YBF30 ----------F--D-------SIA------A-----LM---E--RD----------M---HS---K------S----E-----R---S-------------------S---..-I------E---ED-DR-----K----------I---------------.------- 775
H1N.CM.97.YBF106 -K--------F--D-------SIEN-----A-----L----E--Q-A---------M---HS---K---D--G----E-----R---S---------------X---S---..X-------E---E---R-----K----------I---------------.------- 775
H1P.FR.06.RBF168 -------------D-----IIK-EG-----A-XE-VL---KE--KQA--------V----S-T----D-P--QK---EMT-------S------------NI-----KD--..R----E---Q--ED----------L----G---I-----IN--P---V-.------- 764
CPZ.CD.90.ANT --NSQ--------D---SR-KH-QK----QA-----LM--E--TGP------------VL-GT------P--EE--QK---R-QI--S-------------------Q---..Q----E------ED-D-------SL-DEY----I-----I-Q----HV-.---R--- 768
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -----K-----I-DK-K--IIS-EN----QA--G-L-------EQQ---------V-----S---H-----------E----D----S-------------------S---..------------E---R-----K-L-GE-----I-------N-----V-.---L--- 767
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 --D--K-------D-----I-N-E------A--T-V------AEHI---------V----HS-----------L---E------S--S-------------------S---..R-----------E------N-----------------------------.------- 775
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ----------F--D------TSISE----QA----VLM----A-Q----------V----HS---K-----------E-----RI--S-------------I-----T---..------------E---R-----K----------I---------------.---I--- 774
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -------------D--K--IIP--E-----A-----Q-------P--------------L-------D---------N---------T-------------------S---..---------R--E------N-------------I---------------.------- 771
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -------------DK----IIS--E-----A-----Q------EV----------------G---T----I------E---------S-------------I-----S---..------------E------N-------------I-------N-------.---I--- 771
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 -------------D-----IIS--E----RA------------EV----------------S---I---DI--------V----I--S-------------I---------..------------E------N--K---DE-----I---------------.------- 776
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -----R-------------IHS-E------A----VLM------Q---V------V---L-SH--H---DI------E------I--S-----R-------------S---..--------E---E---R-----K---Q------I-------Q-------.------- 767
CPZ.GA.88.GAB1 -----T-------DK-K--IIS-EN----QA--K-LL------DQQ---------V-----S---H-----------E------I--S-----------------------..---------R--E---R-----K----------I-------H-----V-.------- 766
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 ----RR------I-N-K---IS-EE-----A--E-LRI------Q---V------V----NS--------I------E---------T-------------------S---..------------ED--R---------DE-Q-----------T-------.---I--- 771
CPZ.TZ.00.TAN1 --DS-K-R---------YRSKD-EN----QA--W-VD---K---AQ---------VM-VL-GL----D-PI-E---QK-TQ-TAI---------------E------KN--..-I------NE--ED-D------K-L-DEY----------I-Q-P--HI-.---I--- 764
CPZ.TZ.09.UG38 --DS-K-------D---Y-AKE-EN----QA--W-VD---K---AQ---------VI--L-GL----D-PI-E---QK-TN-AA---------R------E------KN--..R----E--NE--ED-D------K-L-DEY----------I-Q-P--HI-.---I--- 759
CPZ.US.85.US_Marilyn Q----K-------D-----II--EN-----A--T-V----K--ENT--V--G---V----HS---------------E------S-IS-------------I-----S---..------------ED-D------T------------------------P-.---I--- 770

p15 RNase H end p31 Integrase start
MAC.US.x.239 -KQS-E-----I-D--KD--KV-EQ----QA--E-FLM--T---PKA--IV----VM---TGC-TE---R-------EM---SEI-V------------QEI-H---Q---..Q----EK-EP--E--D-----VKELVFK-G--RI--RQ--DT----HQ-.---I--- 779
H2A.DE.x.BEN --QS-E-------D--KD--KV-EQ----QA--EVFRM--A---PK---IV----VM--VAG--TE--NRI------EM----A--V------------QE--H---Q---..Q----EK-EP--E-------IIKELTHK-GI-LL--RQ--N--AQ--Q-.---I--- 792
H2A.GW.x.ALI --QS-E-----I-D---D--KV-EQ----QA--E-FA--VT---PKA--IV----VM--VAG--TE--NRI------EM----AI-V------------QE--H---Q---..Q----EK-EP--E--------VKELSHK-G--NL--RQ--NT-AQ--Q-.---I--- 792
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST -KQSRE-----I-D---D--RL-EQ----QA--E-FAM-VT---PKA--IV----VM--VAG--TE---KI------EM----AI-V------------QE--H---Q---..Q----EK-EP--E--------VKELSHK-G--KL--RQ--NT-TQ--Q-.---I--- 792
H2B.CI.x.EHO -KAS-E-------D--KD--KP-EQ----QA--E-FA-------PQ---IV----VM--VA---TET--PI-RE---EM-----I-VG-------L---QE--H---Q---..QI---EK-EP--E------N-VKELVHK-GI-QL--RQ--N------Q-.---I--- 792
H2B.GH.86.D205_ALT --TS-E-------D--KD--KV-EQ----QA--E-FA---T--EPQ---IV----VM---A---TET--PI-AK---EM----A--VG-------L---QE--H---Q---..Q----EK-EP--E------G-VKELVHK-GI-QL---Q--N------Q-.---I--- 791
H2G.CI.92.Abt96 -KTS-X-------D--KD--XV-EQ----QX--E-FAM------PK---IX----VMX--AX--TET--P---K---EX----XL-VG-----------QE--X---Q---..Q----XK-EP--E---XF---VKELTHK-GI-QL---Q--N-YHS--Q-.---I--- 775
H2U.FR.96.12034 --AS-Q-------D--KDR-KP-EQ----QA--E-FAM--E---PK---------IM---AG--TET--P--SK---E--R--A--VG-----------QE--H---Q---..Q----EK-EP--E--------VKELQHK-GI-QL---Q--NT-HV--Q-.------- 788
COL.CM.x.CGU1 S-KLGA----WINSK-EEE--N-HEGS--QA--TGVL---KHGPKRM-L----L------TG--YDQLPSSRGE--QAGMA--AIHV--C----------LI-QK-..-V-..Q-MWI-K-EA-EED-Q-F---VQYLKEQ-G--T------WER-SE--N-.-Q-V--- 746
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 ---S-E-----ISE--K-S-KA-EN-----A--T-VLM--E---EK---------V-N-LTEH-TTT-H---EK--Q--Q--QE---Q-------L-----I-----K---..-I---ERVEE--ED-D------KQLREE----TL---Q-INQ-P---IH.--PK--- 776
DEB.CM.99.CM40 ---S---------EW-K-S-KC-EN-----A--E--L---EEGPSKM-------------LEH-SET-HKI-EKV-QA-QG--QI--------------D-------K---..RI---ERVEE--ED-----G--KQLRDEYQ--TLI--Q-ITQ-P---TR.--PT--- 773
DEB.CM.99.CM5 ---S-M-----ISEW-K-G-KS-EN-----A--E--L---EEGPSKM------------LLEH-TET-H-I-EK--QA-QE--Q---N-----------D-------R---..RI---ERVEE--ED-----G--KQLRDE-Q--TLI--Q-I-Q-P---I-.--P---- 773
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 --Q--Q-R----ATN-K------EE-----A--IGVLM-----PNK--------------AGT-TT--HQI-E---QAMQG--EI-IT-----------TEI-----K---..QI---EQ-PQ--E--D------KEIRDKYG--TM-----INV-P---TH.--PIR-- 795
DRL.x.x.FAO --VS-E-------S--KE--IAIEE-----A-----L---K---PK----------M---SSS-EI-DNPI-------M-S--A---N------------EE-----R---..Q-----NME---E--DL--N---SL-QE-G--GI-------Q-P---IH.--PI--- 782
GOR.CM.04.SIVgorCP684con ---S-Q-------D-----IRK-EG-----A--E-VL---EE--KN---------V----A-S----D-P--QK---EMTT-------------------EI-----KD--..R----E---Q--ED----------L----X---------IN--P--HV-.---R--- 760
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 ---S-Q-------DK----IRK-EG-----A--E-VL---EE--KN---------V----A-S----D-P--QK---EMTT-------------------EI-----KD--..R----E---Q--ED---------TL----G---------IN--P--HV-.---R--- 760
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con ---S-Q-------D-----IRK-EG-----A--E-VL---EE--KN---------V----A-S----D-P--QK---EMTT-------------------EI-----KD--..R----E---Q--ED----------L----G---------IN--P--HV-.---R--- 760
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 SKV--------LSE--KSRIRE-EN----QA--T-VKM--E---EN---------VMN-LT-C-QE-N-P--E---QA-M--RQ---Q-----------TEI-----K---..QI----R-EE---D-A---N---S-VQE-G--NI-------A-P---IR.--PK--- 790
GSN.CM.99.CN166 --TS----------T-KHRAIE-EE----QA--H-VL---KEGPPKM-L------VM--L-S--EV-T-A--E---QE-L---AI--S-----------TE------K---..Q----EN-EP-VED--------KYLRDQYKI-ALL-----NK-S---VH.--PK--- 779
GSN.CM.99.CN71 --TS----------T-KYRAIE-EG----QA----VL---KEGPPRM-L------VM--L-S--EV-T-P--E---QE-LG--A---S-----------TE------R---..Q---MEN-EP-VED--------KYLRDQYKI-ALL-----NK-S---IH.--PK--- 772
LST.CD.88.SIVlhoest447 EKVG-T-------QS-KE--KE-------QA--E-VL---R--KSR---------VIKVLSQR-TET-HPV-K----ECK--DQ---G-----------QE--H---K---QKQ----GK-EP--E-YS-F-N-AKDLEEK-HI--M---Q--N--N---T-.---IT-- 787
LST.KE.x.lho7 EKVG-T-----I-QS-KE--KE-------QA--E-VLM-----NSK---------VMK-LSQR-TET-HPI-KD----CKQ-DQ---G-----------QE--H---K---QKQ-M--EK-EP-VE--S-F-N-AKDLEEK-----M---Q--ND-AN--K-.---IT-- 787
MND-1.GA.x.MNDGB1 --DS-M-----I-D--F-R-EEYLN----Q---H-VK---E---SY---------VV--LASR-TETDHPI-KE---LMKG---I--S-L-----------I-----S---..-----QN-EP--E--------EAQLREK-H--AL---Q--Q--S--CHH.--PIK-- 777
MND-2.CM.98.CM16 --NS-E-------A-NKSR-IA-EN-----A--E--KM------PK----------M--LS-A----DNPI-RE---LM-H--A-----------------------R-V-..Q----E------E--D---N----L-Q--CI-NI-------Q-P---T-.--PI--- 780
MND-2.GA.x.M14 --NS-E-----Y-A--KS--IA-EN-----A--E--L---K---PRA------------LS-T--R-DNPI-RE--N-M-A--A-----------------I-----K---..Q----E------E--D---N---SLSQE-SI--I-------Q-P---V-.--PI--- 781
MND-2.x.x.5440 --NS-E-----Y-S--KS---A-EE-----A--T--KM------PR-------------LS-A----DNPI-RE---LM-G--EI--S-------------I-----K---..Q----E------E--D---N----LSQ------I-------Q-P---T-.--PV--- 781
MNE.US.x.MNE027 -KQS-E-----I-D--KD--RV-EQ----QA--E-FLM--T---PKA--IV----VM---TGC-TE---R-------EM---TEI-V------------QEI-H---Q---..Q----EK-EP--E--D-----VKELVFK-G--RL---Q--DT----HQ-.---I--- 775
MON.CM.99.L1_99CML1 --TS-E--------F-AR-A---EQ-----A--E-VL---R-GPPQM--I-----V---LASC-EI---PI-EA--QE-L--DQ-F-S------------E--R--GQ---..Q---MENLEP-RED--------KYLRDTYHI-TLL-----NH-H---NH.--PKS-- 775
MUS-1.CM.01.CM1239 HKVS----------T-KE---S-EN-----A--E-VL---KEGPPSM--------V---VAS--QE-T-P--EE--Q--LT--A---S------------D------H---..Q---MEQ-EP-KED--------KYLRDKY-I-ALL-----NL-P---TH.--PKT-- 769
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 --VS----------T-KE--IS-ES-----A--E-VL---KEGPPRM-L------V---VAS--QE-T-P--E---QE-LS--AI--S------------E-----NS---..Q---MEQ-EP-KED--------KYLRDKYQI-ALL-----NH-P---TH.--PKT-- 769
MUS-2.CM.01.CM1246 --NS---R-----D--QERAIN-EN----QA-----L---M-GPP-M-L-----------T-A-EV---P--E---Q-MLS-NAIFISR-----------E--H---R---..Q---MEN--P-VED--------KYLRDKY-I-TIL-----NK-SA--TH.--PK--- 774
MUS-2.CM.01.CM2500 --NS---R-----D--QE-AID-EN-----A-----LM--T-GPPKM-------------T-A-ET---P--EK--Q--LT--AI--S-----------QE--H---K---..Q---MEN-EP-IED-D------KYLRDKY-I-TLL-----NR-SA--TH.--PK--- 773
OLC.CI.97.97CI12 --KS-E------SSG-KH-I-HIQESS---A-IR--IE--R--KS--------L--M--VLEK-EV--EP-IQEL-KE-E---RI-IG-------L---QE--Q---K---TKQ-M--AD-EP--ES-N---Q-AQSLQQE-QI-LI---R--DE-EE-KG-.-VPR--I 769
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 --NS-------I-D--KE--KE-E------A--E-VL---K---KR---------VF--LAGS--T---P--Q-------G--E---S------------E------R---..Q-------E---E--D----------E--RI-Q--------Q-P---V-.---V--- 781
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 --NS-Q-----I-D---E--KE-E------A--E-VL---K---KK---------VF--LAGS--T-D-P--Q-------G--E---S------------E------K---..Q-------E---E------N------E--QI-Q--------Q-P---V-.------- 787
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 --NS-I----------KE--KE-EE-----A--E-VL---K---PK---------VY--LE----T-D-G--TE--N-M-G--A---S------------E------K---..Q-------E---E------N----L-E--QI-QI-------Q-P---V-.---I--- 781
RCM.NG.x.NG411 --NS---------D--KE--KE-EN-----A--G-VL---K---KR-------RHVF--LAGS--T---P--Q-----M-G--E---S-------------------Q---..Q-------G---E-------------EE-QI-QI-------Q-P---V-.---V--- 786
SAB.SN.x.SAB1 --NS-E-----L-D--D----A-EN-----A--E--L---R---SK---I------M---AGE-TE-DNNI-Q----E-----A--I--------V----EI-----Q---..Q-----R-EE--E--D---A---S-QQE-G--AI-------A-P---I-.--SV--- 800
SMM.SL.92.SL92B --NS-E-------D--KE--LP-EQA---QA----LL---K--PSK--V------V-N--TG--SE-D-DI-A------VQ--A--IG-----------NE--R---Q---..Q----ES-EP--ED-D-----VKEL-QKY-I-QL---Q--NA-N---Q-.---I--- 772
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 --QSRE-------D---D-AKL-EQ----QA--E-F----A---PKA--IV----VM--VAG--TE---R-------EM----AI-V------------QE--H---Q---..Q----EK-EP--E--------VKELVFK-GI-RL---Q--DT--R-HQ-.---I--- 775
STM.US.89.STM_37_16 --QS-E-----I-D--KN--KA-EQ----QA--E-FAM--A---PKA---V----VM---TG--TE---K-------EM----AI-V------------QE--H---Q---..Q----EK-EP--E--------VKELVFK-GI-RL---Q--DT----HQ-.---I--- 775
SUN.GA.98.L14 EKLE-R-----I-QG--SR-KK-EN----QA--E--KM--E--RSS-----------RLLSKR-TETD----KE-V-LIRQ-DQ---G-----------QEI-Q---Q---KRQ-M-IEK-EP-VE--G-F-N-AASLQEM-DI-L----Q--NE-AQ--Q-.---IT-- 787
SYK.KE.x.KE51 --NS-E-Q---I-D--K-TLKR-EN-----A--E-VLM------P--------------LMNC-TS--HPV-E--MQKAME---I-IT-----------QE--Q---K---..-I----N-P---E------T-VEYIRQE-H--RQ---A--EM-P---IR.--PK--- 807
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM --DS-T-N----ASD-T-R-QY-EQ----QA--EGLLM-----KDK----V----SY--LMTC-TNT-HPI-E---QEA----AI-VT------------A------K---..-I---ER-PQ--ED--R----MEYLRQE-H--RQ---A-IQQ-P---NR.--PK--- 802
TAL.CM.00.266 H--S-E-------AT-KEH-IK-EK-----A--E-VL---K---PK---------VY--LAGS-TETDNKIIED--QL-LS--A-----L-----------------Q---..-I--VEQ-PE--E---R--N---DLKAR-K--TI---A-IEA-P---VQ.--PKT-- 776
TAL.CM.01.8023 H--S-E-------TS-KEH--G-SN-----A--E-VL---KH--PK---------VY--LVGN-TETDNKI-ED--Q--LG--A---T-L-----------------Q---..RI--VEQ-PE--E---R--N--KDLKAR-K--TI---A-IEA-P---VQ.--PKT-- 777
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 --NS------FL--T-ESQ-IE-E-----QA----VL---KH-KSK---------VM--LT---T--D-V-------EM-N-DAI--T-----------QEI-----Q---..Q-----RMEE--ES-D---T--QFIRDA-GI-AL-------A-P---IR.--PI--- 787
VER.DE.x.AGM3 --NSRE-----I-QY-K-R-EK-EN----QA--M--KM--E---PN----------M--LT---T--D-P-IE---ALMVQ-HQI--Q----D-------EI-----Q-M-..-I---EK-EE--E---R--N---NL-DTYG--QI-------M-P---I-.--PV--- 784
VER.KE.x.9063 --NS-E-----I-QY-K-R-EK-EQ----QA--V--KM--E---EK----------M--LT---T--D-P--E---ALMV--RAI--Q------------EI-----Q---..R---IGR-EE--E--DR-----KNL-DT-G--QI-------M-PNAKI-.--PI--- 784
VER.KE.x.AGM155 --QS-E-----I-QQ-K-R-QQ-EN----QA--T--KM--E---PK----------M--LT---T--D-P--E---A-MVQ--AI--Q------------EI-----K-V-..RI--IGR-EE--E--DR------NL-DT-G--QI-------M-P---V-.--PI--- 787
VER.KE.x.TYO1_patent --NS-E-----ISQY-K-R-E--EN----QA--T--KM--E---PN----------M--LT---T--D-P--E---ALM-Q-QQI--Q------------EI-----K---..R----EK-EE--E---R--N--KNL-DTYG--QI-------M-P---I-.--PV--- 787
WRC.CI.97.97CI14 --DS-E-----.WTKSKE---SVQN----Q---I-LK---E-G-QKM--I-----VM--VKDH-TM---P--QE---L-KG--EI-ID-----------TEI-R-------S.-IM--EN-TP-IES-T---QG-K-LQEE-H--QLI--R-IEE-ST--G-G-AP---M 792
WRC.CI.98.98CI04 --DS-E----F.WTNSKE--IN-YN----QA--A-LK---E-G-SKI--I-----VM--VKDH-TI---A--QE--DL-KQ--EI-IE-----------TEI---------S.--M--EN-TP-IES-T---QG-K-LQEE-HI-QLI--R--EE-ST--G-G-APL--M 791
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 -K-S-E-----.WTKT-N-IQKI-N----Q---I-LRM--E--SDK---I-----V----KDH-T----P-MQE--DL-KG--EI-IT-----------TEI-A-------S.R-M--EN-TP-IES-T---QG-G-LEEE-H--TIL--R--EE-AT--G-G-HPI--M 783
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H1B.FR.83.HXB2 VDCSPGIWQLDCTHLEGKVILVAVHVASGYIEAEVIPAETGQETAYFLLKLAGRWPVKTIHTDNGSNFTGATVRAACWWAGIKQEFGIPYNPQSQGVVESMNKELKKIIGQVRDQAEHLKTAVQMAVFIHNFKRKGGIGGYSAGER.IVDIIATDIQTKELQKQI.TKIQ 936
H1A1.UG.85.U455_U455A -----------------------------------------------I----------V----------S-A-K-V----N-Q------------------------------E--------------------------------.-I----------------.S--- 935
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH ------------------I----------------------------I---------------------ST--K-----------------------I------------------------------------------------.-I---------QQ-----.---- 936
H1C.ET.86.ETH2220 -N----------------I--------------------------------------RV----------SNA-K--------Q------------------------------E--------------------R-----------.-I----S--------N--.L--- 943
H1D.CD.84.84ZR085 -------------------------------------------A--------------VV---------S---K------------------------------------------------------------------------.-I----S----R------.---- 936
H1F1.BE.93.VI850 ----------------------------E------------------I----------I----------S-A-K-S------Q-----------------I---------------------------------------------.-I---S-----R------.---- 937
H1G.SE.93.SE6165_G6165 ------------------I-I--------------------------I---------TV----------S-A-K------N-T---------------------------------------------------------------.-I----S-----------.---- 933
H1H.CF.90.056 -----------------Q-----------------------K----------S-----V----------S-A-K------D-Q---------------------------------------------------------------.-I----------------.SN-- 935
H1J.SE.93.SE9280_7887 -------------------------------------------A-F-I----------V----------SGA-K------D--------------------------------E--------------------------------.-I---------R------.---- 934
H1K.CM.96.96CM_MP535 ------------------I----------------------------I----------V------T---STV-K-------V----------------------------------------------------------------.------------------.LN-- 936
H101_AE.TH.90.CM240 ----------------------------------------------------------V----------S-A-K------NVQ------------------------------E--------------------------------.-I----------------.---- 941
H102_AG.NG.x.IBNG ---G--------------I----------------------------I----------V----------S-A-K------NVT---------------------------------------------------------------.-I----S-----------.I--- 936
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ------------------I----------------------------V----------I----------STA-K-----------------------------Q--QT--------------------------------------.-I----------------.I--- 936
H104_cpx.CY.94.94CY032_3 --------------------M--------------------------I----------M--A---P---S-A-K------D-N---------------------------------------------------------------.-I----S-----------.---- 935
H1O.BE.87.ANT70 -----EV--I----M---I-I--------F----------------------A-----V------P---ST-MK------N-QH---------------A------S--Q---------R--------V------------T----.-I--L-SQ---T------.L-XH 932
H1O.CM.91.MVP5180 --Y--E---M--------I-I-------DF----------------------A-----V------P---S-AMK-----T--QH---------------A------S--Q------------------V------------T----.LI--L-SQ---T------.L--N 932
H1O.FR.92.VAU -----E---M--------I-I--------F----------------------A---I-IL-----P---S-AMK------N-QH---------------------ES-MQ------------------V------------T----.LI--L-SQ---T------.L--- 933
H1O.SN.99.99SE_MP1299 -----EV--M--------I-I--------F----------------------A-----V------P---S-AMK------N--H---------------A------S--Q------------------V--Y---------T----.-I--L-SQ---T------.F--- 932
H1O.SN.99.99SE_MP1300 --Y--EV--I--------I-I--------F----------------------A-----I------P---S--MK-----T---H---------------A------S--Q------------------V--Y---------T----.-I--L-SQ---T------.F--- 932
H1O.US.99.99USTWLA -----E---M--------I-I--------F----------------------A-----I-----RP---S--MK-----T--QH--X--------X---A------S--Q------------------V------------T----.LI--L-SQ---T------.L--- 935
H1O.US.x.I_2478B -----EV--I----V-----I--------F----------------------A-----I------P---S--MK-----TN-QH---------------A------S--Q---------R--------V------------T----.-I--L-SH---T------.L--- 932
H1N.CM.02.DJO0131 -N----V-----------I-----------L----------------I----------V------P---S---K------N-T----------------------------I---------------------------E-T----.-I---------TK--T--.L--- 941
H1N.CM.02.SJGddd -N----V-----------I-----------L----------------I----------V------P---S---K------N-Q-------------A----------------------R---------------------T----.-I---------TK--T--.LQV- 938
H1N.CM.04.04CM_1015_04 -N----V-----------I-----------L----------X-----I----------V------P---S---K------S---------------A--------------I-----------------------------T----.-I---------TK--T--.L-V- 942
H1N.CM.04.04CM_1131_03 -N----V-----------I-----------L----------------I----------V------P---S---K------S---------------A--------------I-----------------------------T----.-I---------TK--T--.L-V- 943
H1N.CM.06.U14296 -N----V-----------I-----------L------------A---I----------V------X---S---K------N---------------X--------------I-----------------------------T----.-I----------N--T--.L-V- 943
H1N.CM.06.U14842 -N----V-----------I---X-------L----------------I----A-----V----------S---K----------------------A--------------I-----------------------------T----.-I-------------T--.L-V- 944
H1N.CM.95.YBF30 -N----V-----------I-----------L----------------I----------V----------S---K------N---------------A--------------I-----------------------------T----.-I---------TN--T--.L-V- 943
H1N.CM.97.YBF106 IN----V-----------I-----------L----------------I----------V------P--IS---K----------------------A--------------I----------------------------XT----.-I---------TK--T--.L-V- 943
H1P.FR.06.RBF168 --------------T---I----------FL----------------V----A-----V------P---S-A-K-----LN-TH-------------------------L------------------V------------T--D-.-I--M--Q---T------.L--- 932
CPZ.CD.90.ANT ---------V----------I-----S--F-----MAD---KS---------S------------A---S-A-K------N-Q--------------------Q--Q----I-----Q-----V---H-------------TP-Q-.-L--L------TQ--N--.L--- 936
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ------T--M--------I-I----I---------------------I----S-----VL-----T---SNA-K------N---K------------------------E------------------S------------T----.-I----------------.L--- 935
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 ------M-----------------------L----------------I----------V----------SN--K--------Q----------------------------I-E---------------------------T----.-I---------TN-----.L-V- 943
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 IN----V-----------I-----------L----------------I----------V----------S---K------N-Q-------------A--------------I-----------------------------T----.-I---------TK--T--.L-V- 942
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ------------------------------M----------------I----S-----I----------STA-K------Q-Q---------------------------------------------------------------.-I---------T------.S-V- 939
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ------------------I-----------M----------------I----------V----------SS--K--------Q----------------------------I----------------------------------.-I--L------TK--Q--.SN-- 939
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 ------------------I----------------------------V----------V----------S-A-K------N-Q---------------------------------------------------------------.-I---------R------.S-V- 944
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ---------I--------I-I--------------------------V-----------------P---SNA-K--------R--------------------------E------------------------------------.-I----------------.L--- 935
CPZ.GA.88.GAB1 ---------V----------I--------------------------------------------P---S-A-K------D-------------------L----------------------------------------T----.-I---------S------.L-V- 934
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 ------------------I-----------L----------------I----------K------T---S-A-K-------------------------------------------------------------------T----.---ML---L--Q------.L--- 939
CPZ.TZ.00.TAN1 --Y--E---I----------I--------F-------E---R-----I----------K------P---STA-K------Q-QH-------------------Q--Q--E-------Q-R---I---Y-----------E-T----.LL--LT-N----Q-----.L-V- 932
CPZ.TZ.09.UG38 -----EV-----------I-I--------F-------E---K-----I----------K------P---STA-K------Q-QH-------------------Q--Q--Q---E---Q-----V---Y-----------E-T----.LL-LLT-N----Q-----.L--- 927
CPZ.US.85.US_Marilyn ------------------I-I---------L----------------I----------V----------SS-----------Q----------------------------I-----------------------------T----.-I----SEL--DL-----.L-V- 938
MAC.US.x.239 ANSDL-T--M--------I-I--------F-------Q---RQ--L----------ITHL-----A--ASQE-KMVA-----EHT--V-----------A--HH--NQ-DRI-E--NSVE-I-L---HCM----R----DMTPA--.LINM-T-EQEIQFQ-SKN.S-FK 947
H2A.DE.x.BEN -NAEI-V--M-Y------I-I--------F-------Q-S-RQ--L------S---ITHL-----P---SQE-KMVA--V--E-S--V-----------A--HH--NQ-SRI-E--NTIE-I-L---HCM----R----DMTPA--.LINM-T-EQEIQF--RKN.SNFK 960
H2A.GW.x.ALI -NAEL-T--M----------II-------F-------Q-S-RQ--L------S---ITHL---S-V---SQE-KMVA--V--E-S--V-----------A--HH--NQ-SRI-E--NTVE-I-L---HCM----R----DMTPA--.LINM-S-EQEIQF--TKN.L-FK 960
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST -NAEL-T--M--------I-I--------F-------Q-S-RQ--L------S---ITHL-----A---SQE-KMVA--I--E-S--V-----------A--HH--NQ-SRI-E--NTVE-I-L---HCM----R----DMTPA--.LINMVTAEQEIQF--AKN.S-L- 960
H2B.CI.x.EHO -NSEL-T--M----------I--------F-------Q---RQ--L------S---ITHL-----A---SQD-KM-A--I--E-T--V----E------A--HH--NQ-DRI----VSIE-V-L--THCM----R----DMTPA--.--NM-T-EQEIQF--TKN.L-F- 960
H2B.GH.86.D205_ALT -NADL-T--M--------I-I--------F-------Q---RQ--L------S---ITHL-----A---SPS-KMVA--V--E-T--V-----------A--HH--NQ-DRL----VSIE-V-L--THCM----R----DMTPA--.L-NM-T-EQEIQFF-AKN.L-F- 959
H2G.CI.92.Abt96 -NAEL-T--M----------I--------FV------Q---RQ--L----------ITHL-----A---SQE-KMVA--V--E-A--V--------------HH---Q-DKI----NSIE-I-L---HCM----R----DMTPA--.-INM-T-EQEIQFQ-TKN.S-FK 943
H2U.FR.96.12034 -NTEV-T--M---------VI--------F-------Q---RQ--L----------ITHL-----A---SQE-KMVA--V--EHT--V-----------A--HH--NQ-ERI-E--NTME-I-L--AHCM----R----DMTPA--.-INM-S-EQEIQF--SKN.S-FK 956
COL.CM.x.CGU1 L-Y-Y-L-------E-----------CTLFCW-TILKR---E--GRA-I---SQ-E-RQV-----P--VSQHFK--V--L--AHTT-H-----------QR--DV-RK-KKMK----T-ESK-A---YAL-------L--K-PW--.Q-ERAIIELD-QN-T-LQNQ-FK 915
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 -NADL----M----------I--------FT-TQ-LKE---KQ--L---Q-GA---IQQV-----P--ISQAFA-----L--EHTT-V-----------NK-RQ--DT-T---ED-QR-E---A--TH-L----R----DMTPS--.--NM-N-ELEI-Y--QK-.S-FS 944
DEB.CM.99.CM40 --A-M----M------N-I-I-----------TKIL-----K---L---Q-GA----TQ------P--ISQP-K-----L--EHTT-V------------K-RI--DT-K-I--D--R-E---A--TY-I----R----DM-PI--.L-NM-T-E-E--T--QK-.S-LL 941
DEB.CM.99.CM5 --A-M-V--I------N---I--------FM-TK-LS----K---L---Q-GA---I-Q------P--ISQP-K-----L--DHTT-V------------K-RV--ET-K-I-ED--R-E---A--T--I----R----DMA-I--.L-NM-T--LE-QT--QK-.S-LL 941
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 --A-L-T--M------N---I---NA----L-TKIL-----K---L---QI-A---ITKL-----P--ISQAMQ------N--HTT-V--------I--NK--Q--EV-AL--ED--R-E--LA--TL-L----R--L-DMT-A--Y-NMLNTHLEIQH..T--..P-FS 961
DRL.x.x.FAO --A---T--M--------I-I--------H-----------EK--------------SHL-----P---SEK-ATV----K-EHTT-V--------------NQ-------I-----K-E-------L-----------E---A--.------S-LL-SK--QN-.L--- 950
GOR.CM.04.SIVgorCP684con ------------------I----------F----------------------A-----V------P---S---K-----LNVTH-------------------------Q------------------V------------T--D-.-I-ML--Q---T------.L--- 928
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 ------------------I----------F----------------------A-----I------P---S---K-----LNVTH-------------------------Q------------------V------------T--D-.-I-ML--Q---T------.L--- 928
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con ------------------I----------F----------------------A-----I------P---S---K-----LNVTH-------------------------Q------------------V------------T--D-.-I-ML--Q---T------.L--- 928
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 --A-IET--M----------I--------F-------R---K---H-----LA-----HL-----P---SQN-A-V---GN-EHTT----------S-----RQ--E--S-I--DC-R-E------TH------------I-SA--.L-NMLT-QLELNT--N--.Q--L 958
GSN.CM.99.CN166 -NAEL-M--M--------------------VW-RI--Q---RQ--LK--E--AT---THL-----P--VSKELE------D-QHTT-V-----------N---Q--ET-TKI-EEVTY-E---AQ-CY-----------DMCPT--.--NM-H-ELE-QH-NT-N.S-F- 947
GSN.CM.99.CN71 -NAEL----M--------------------VW-RI--Q---RQ--LK--E--AT---THL-----P--ISKELE------N-QHST-V-----------N---Q--ET-QKI--EVTY-E---AQ-CY-----------DMCPT--.L-NM-H-ELE-QH-NT-S.S-F- 940
LST.CD.88.SIVlhoest447 --T------I----M--Q--IN-------FMV-----D---KT--H-----CS----QQV-----P--VSKE-Q-VI--L--EHTT-------------AK--A--Q--ER--ED-QQ-----L--TH-----QR--L--L-PA--.FINM-NA-LE-QY---LN.S--L 955
LST.KE.x.lho7 --V-V------------Q--IN-------FMV-----D---KT-SH-----CS-----Q------P--VSKE-Q-VT--I--EHTT-------------AK--V--S--ER--ED-QQ-----L---H-----QR--L--LTPA--.FINM-NAELE-QY---LN.S--L 955
MND-1.GA.x.MNDGB1 T-A-L-V--I------NQI-I--------FMK----T----KK--E------AQ--ISKL-----P---SQE-ETM---L--EHT--------------NK--Y--EL-EKI-EDCKE-----A--T------QR--L--MT----.--NM-N-ELEYQYQ-N--.S-NL 945
MND-2.CM.98.CM16 --T---T--M----M-----IA------R-L------T---K---H------------HL-----P---SEK-ATV----Q-EHTT-----------I-AK-HH--Q----------K-E-------L-----------E--P---.--------LL-TK--HN-.Q--- 948
MND-2.GA.x.M14 --AA--T--M----------I---------L----------K---H------------HL-----P--VSEK-ATV----Q-EHTT-------------AK-HH--V--E-------R-E-------L-----------E--P---.-----T---L-TK--QN-.S--- 949
MND-2.x.x.5440 -NAD--T--M--------I-I---------L----------K---H------------HL-----P--VSEK-ATV----Q-EHTT-V-----------AK-HH-----E-------R-E-------L-----------E--P---.-----T---L-TK-RQN-.S--- 949
MNE.US.x.MNE027 -NSDL-T--M--------I-I--------F-------Q---RQ--L------S---ITHL-----A---SQE-KMVA-----EHT--V-----------A--HH--NQ-DRI-E--NSME-I-L---HCM----R----DMTPA--.LLNM-T-EQEIQFQ-SKN.S-FK 943
MON.CM.99.L1_99CML1 -NAEV-V--M-------SI-----------VW-KIL-R---KC-GIA--E--AM---TQ------P---SQEFE--A---N-HHTT-V-----------N--RQ--ET-KKI--EV-Y-P--LAQ-L--L---------DMAPVD-.FINM-H-ELELQTSNN--.--FS 943
MUS-1.CM.01.CM1239 -NAEL-V--M--------I-----------TW-KIL-R---RQ--LG--E--AL---TQ------A--ISEEFG------S-DHTT-V-----------NK--Q--ET-QKI-EEVTY-E---AQ----M---K-----DLA-A--.-INMLH-ELELQH--S-K.S-F- 937
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 -NAEI-V--M--------I-----------MW-KIL-R---RQ--LG--E--SL--ATQ------A--IS-EFE------S-EHTT-V-----------NK--Q--EA-HKI-EEVTY-E---AQ----L---K---V-DL-NA--.-INMLH-ELELQH--Q-K.Y-F- 937
MUS-2.CM.01.CM1246 -NADL-V--M------------------SF-W-RI-SQ---RL--LE-SN--AT--ISQ--P---T---SKEFQ-VA---N-QHTT-V-----------NA--Q--ET-HK--EEVTY-E---AQ----L-N-------DMTPT--.L-NMLY-ELEIQQ--NHN.--FS 942
MUS-2.CM.01.CM2500 -NADI-V--M--------I----------F-W-RI-SQ-N-RL--LE--N--AT--ITQ------T---SKEFQ-VA-----EHST-V-----------NA--Q--ET-NK--EEVQY-E---AQ----L-N-------DMTPT--.L-NMLY-E-E-QQI-NTK...FS 939
OLC.CI.97.97CI12 -AVGVYR--I----------CL-A-TG--FLYG-ILR--D-EN-VK-V-R--SQ----I------T--VNQKMQ-V---L--EH-T---W------II-AK-RV--E-L-RI-E--T--E--LA--I------N---Q--GTVA-E.L-NQ-Y--T.QI-YTQNK.F-KF 936
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 T-A---T--M----------I--------------------K----------A-----HL-----A---S-A-Q-V----Q-EHT--V--------------HQ--T----I-----K-E-------L------------------.-I----SEL--NK--N--.S--- 949
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 --A--KT--M----------I--------------L-----K---H------A-----HL-----A---SSA-Q-V----Q-EHT--V--------------HQ--T--T-I-----KIE-------L------------------.-I----S-L--TK--N--.S--- 955
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 --A---T--M--------I-I--------------------K---H------A----RKL-----A---S-A-Q-V----Q-EHA--V---------------Q--I--E---E---K-E-------LV-----------------.-I------LA-NK--N--.S--- 949
RCM.NG.x.NG411 --A---T--M--------I-I--------------------K---H------A-----HL-----T---S-A-Q-D----Q-EHT--V--------------HQ--I----I-----K-E-------L------------------.-I----S-L--TK--N--.S--- 954
SAB.SN.x.SAB1 --A---V--M--------I-I--------F-------Q---KA--H------S---ITQL-----T---SQQ-A-I---GK-EHT--V---------------Q--E----I--D--R-E---I---H---------------A--.LIN--H-ELE--T--QK-.S--- 968
SMM.SL.92.SL92B TNAEV-T--M----------I--------F-------R---RQ--L----I-S---I-HL-----A---SQE-KMVA--L-VE-S--V-----------A-DLH---N-DKI-E---SVE-L-L--AHCM----R----DMTPA--.--NM-T-ELE-QY-NS-N.S-F- 940
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 -NAEL-T--M--------I-I--------F-------Q---RQ--L----------ITHL-----A---SQE-KMVA-----E-T--V-----------A--HH--TQ-DRI-E--NSVE-I-L---HCM----R----DMTPA--.L-NM-T-EQEIQFQ-SKN.S-FK 943
STM.US.89.STM_37_16 -NAEL-T--M--------I-I--------F-------Q---RQ--L------S----THL-----A---SQE-KMVA-----E-T--V-----------A--HH--TQ-DRI----NTVE-V-L---HCM---KR--L-DMTPA--.L-NM-T-EQEIQFQ-SKN.S-FK 943
SUN.GA.98.L14 --A-V----I----M-E---I---------MV---L-N-Q-KT--TW----CAM----Q------P--ISKD-E-V---L--QHTT-------------AK--V--Q--SRI-ED-QE-----L--LH-----QR--L--MT-A--.FINM-NA-LE-QY---IN.S--L 955
SYK.KE.x.KE51 --TDL-T--M----------C---NT----T-TKILKR------GL---QI-A---I-H------P--ISDAFA-------VEHTT----------I--NK-RQ--ET-N-I-EEV-R-E---A--T--L----------TTPAD-.YINMLY-EL-LQNTHT...Q-FS 973
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM --VDIYN--M----E-----C---NT------TKILKR---D---L--MQI-S---I-Q------P--VSDKFK-----C--EHTT----------I---K-RY--EA-S-I--DVT--Q---A--T--L----------I-P---.YINMLY-EL-LQQNTTS..P-FS 969
TAL.CM.00.266 NNAAV-T--M-------QI-C-----------TKIL-R---R---L---QV-S---ISHL-----P--VS-EMQ-MV--LK-EHSA-V--------A--NK--Q---T-T-I--EVQY-S---AQ-T--L-Y--R--L-DMCPA-A.-INM-Y-EL--TQ--N--.QNFS 944
TAL.CM.01.8023 TNAAV-T--M-------Q--C-----------TKIL-R---R---L---QV-S---IEHL-----P--VS-EMQ-TA--LK-EHTT-V--------S--NK--Q---T-Q-I--EVQY-S---AQ-T--L----R--L-DMCPA-A.LINM-Y-EL--TT--N--.HNFS 945
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 --A-V-V--M--------I-I--------FL-----AR---K---K----IIS---ITKL-----P--VSQE-QTI---GQVEHTT----------S-----RQ--ET-EKI-EDCAF-E---L--CH------------MTPA--.LINM-T-QLEIQHI-T-Q.Q--S 955
VER.DE.x.AGM3 --A---V--M----------I--------F-------R---K---K----ILS---ITQL-----P---SQE-A-M---GK-EHTT-V--------SI-----Q--E---KI--DCQYTE---L--CH------------LTPA--.LINM-T-QLELQH--TK-.Q--L 952
VER.KE.x.9063 --A---V--M----V---IVI--------F-------R---R---K----ILS---IVQL-----P---SQE-A-I---GK-EHTT-V--------S------Q--E---KI--DCQYTE---L--CH------------LTPA--.LINM-T-QLELQT--TK-.Q--L 952
VER.KE.x.AGM155 --A---V--M----I---IVI--------F-------R---K---K----II----ITHL-----P---SQE-A-M---GKVEHTT-V--------SI-----Q--E---KI--DCQYTE---L--CH------------LT-A--.LINM-T-QLEINT--TK-.Q--L 955
VER.KE.x.TYO1_patent --A---T--M---------VI--------F-------R---K---K----ILS---ITQL-----P---SQE-A-I---GK-EHTT----------SI-----Q--E---KI--DCQYTE---L--CH------------QTSA--.LIN--T-QLEIQH--TK-.Q--L 955
WRC.CI.97.97CI14 --YEV-T--M--------I--N--------L--KI-S--DAYQ--L-T-Q--S---I-K------T--KSQKMQ-I---L--E--------------I--K-RR--D--HSI-ED--K-E--LA--L------E---L--.-PA--.L-NM-TS-LE-QQT-Q-K.L-FK 959
WRC.CI.98.98CI04 --YEV-T--M--------I--N--------L--KI----DAYQ--L---QI-----M-K------T--KSQKMQTI---L--E--------------I--K-RR--E--HRI-ED--K-E--LA--L------E---L--.-PA--.L-NM-TAELE-NQT-Q-K.L-FK 958
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 --YEI-T--M--------I--N--------L--KI--T-DAYQ--L-TIQ--------K------T--KSQKME-I---L--E--------------I--K-RV--Q--QRI-ED--K-E--LA--IY-----E---L--.-PA--.--NM-QS--E-NQT-Q-K.F-FK 950

426
H

IV
Sequence

C
om

pendium
2011



Pol
PLV

Proteins

PLV Proteins

Pol end
p31 Integrase end

H1B.FR.83.HXB2 NFRVYYRDSRNPLWKGPAKLLWKGEGAVVIQDNS.DIKVVPRRKAKIIRDYGKQMAGDDCVASR.....QDED..........* 1003
H1A1.UG.85.U455_U455A ----------D-I---------------------.-------------------------M-G-.....----..........- 1003
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH ----------D-----------------------.-----------------------------.....----..........- 1004
H1C.ET.86.ETH2220 ----------D-I---------------------.----------------------A----G-.....----..........- 1011
H1D.CD.84.84ZR085 ----------D-I---------------------.-----------------------------.....----..........- 1004
H1F1.BE.93.VI850 ------------V---------------------.E--I-----------------V-----G-.....----..........- 1005
H1G.SE.93.SE6165_G6165 ----------D-V--------------------N.E--------------------------G-.....----..........- 1001
H1H.CF.90.056 K---------D-I---------------------.E-------E--------------------.....----..........- 1003
H1J.SE.93.SE9280_7887 ----------D-I-------P-------------.E--------------------------G-.....----..........- 1002
H1K.CM.96.96CM_MP535 K---------E-I---------------------.E--------------------------G-.....----..........- 1004
H101_AE.TH.90.CM240 ----------D-I---------------------.---------------------------G-.....----..........- 1009
H102_AG.NG.x.IBNG ----------D-I---------------------.---------------------------G-.....----..........- 1004
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ----------D-I--------------------N.-----------------------------.....----..........- 1004
H104_cpx.CY.94.94CY032_3 ----------E-I---------------------.----------------------N----G-.....----..........- 1003
H1O.BE.87.ANT70 K---------D-I-----Q-------------KG.--------------E-------T-SM--G.....-T-SESVEQPSEIP- 1010
H1O.CM.91.MVP5180 ----------D-I-----Q-------------KG.----------------------T-SM-N-.....-T-SESMEQPGEIP- 1010
H1O.FR.92.VAU ----------D-I-----Q-------------KG.----------------------A-S---G.....-T-GESVEQPSEIP- 1011
H1O.SN.99.99SE_MP1299 K-Q-------D-I-----Q-------------KG.--------------H-------T-SM--G.....-T-SENVEQPGEIP- 1010
H1O.SN.99.99SE_MP1300 K-Q-------D-I-----Q-------------KG.--------------H-------T-SM--G.....-T-SENVEQPGEIP- 1010
H1O.US.99.99USTWLA ----------D-I-----Q-------------KG.E---------------------T--M--G.....-T-SENMEQXSEIS- 1013
H1O.US.x.I_2478B ----------D-I-----Q-------------KG.----------------------T-SM---.....-T-SESVEQPGEIP- 1010
H1N.CM.02.DJO0131 ----------D-I--------------------G.-----------------------G----G.....-A-NQDMA......- 1013
H1N.CM.02.SJGddd ----------D-I-------------------KG.-----------------------G----G.....---NQEME......- 1010
H1N.CM.04.04CM_1015_04 ----------D-I--------------------G.-----------------------G----G.....---NQDME......- 1014
H1N.CM.04.04CM_1131_03 ----------D-I--------------------G.-----------------------G----G.....---NQDME......- 1015
H1N.CM.06.U14296 ----------D-I--------------------G.-----------------------G----G.....---NQDMD......- 1015
H1N.CM.06.U14842 -----F----D-I--------------------G.-----------------------G----G.....---NQDME......- 1016
H1N.CM.95.YBF30 ----------D-I--------------------G.-----------------------G----G.....---NQEME......- 1015
H1N.CM.97.YBF106 --X-------D-I--------------------G.-----------------------G----G.....X--NQDME......- 1015
H1P.FR.06.RBF168 ----------D-I-----T-------------KG.---------------------------DI.....-R-SESLE......- 1004
CPZ.CD.90.ANT Q---H-----D-V-----Q-----------K-QE.E------------KE-R-KIEDR-DL-G-.....-N--..........- 1004
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 K---------D-I-----T-------------QG.E----------------------------.....----..........- 1003
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 ----------D-I-----R-----------K-KE.EV---------------------GSM--G.....---SQNLE......- 1015
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ----------E-T--------------------G.-----------------------G----G.....---SQDME......- 1014
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 K-------R-D-I----------------L--QE.E-------------------E-AN-L-D-.....---N..........- 1007
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 K---------D-I----------------L--QE.E----------------------------.....---NQNME......- 1011
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 K---------E-I----------------L--KE.-------------------VE-N--L-D-.....---S..........- 1012
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 Q--------KD-I-------------------QD.E---------------------A-S----.....---S..........- 1003
CPZ.GA.88.GAB1 K---------D-I-----T-------------QG.EL---------------------------.....-N--..........- 1002
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 K---------D-I-----S--------------G.-------------KH----V-----L-GG.....---NQNME......- 1011
CPZ.TZ.00.TAN1 --------A-D-I-----R-----------KEGE.-------------KE-------AGGMDD-.....-N-T..........- 1000
CPZ.TZ.09.UG38 --------G-D-V-----R-----------KEGE.---------V---K-------SAGSMDD-.....-N-AQNME......- 999
CPZ.US.85.US_Marilyn ----------D-I-----------------KE-E.EV-----------K--------A-SM-G-.....---S..........- 1006

Pol end
p31 Integrase end

MAC.US.x.239 -------EG-DQ-----GE---------ILKVGT.-------------K---GGKEV-SSSHME.....DTGEAREVA.....- 1020
H2A.DE.x.BEN --Q----EG-DQ-----GE---------IVKVGT.-----------------GRQEL-SSPHLE.....GAREDGEMA.....C 1033
H2A.GW.x.ALI --P----EG-DQ-----GE-----D---IVKVGT.-----------------GRQEL-SGPHLE.....GAREDGEVA.....- 1033
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST -----F-EG-DQ-----GE-----D---IVKVGA.---II--------K---GRQEM-SGSNLE.....GAREDGEVA.....- 1033
H2B.CI.x.EHO -------EG-DQ-----GD---------I-KVGT.E---I---------N--GGKEL-CSADVE.....DTMQAREVAQSN..- 1036
H2B.GH.86.D205_ALT --Q----EG-DQ-----GE---------I-KVGT.E-------------H--GGKGL-CSADME.....DTRQAREMAQSD..- 1035
H2G.CI.92.Abt96 -------EG-DQ-----GE---------I-KVGT.E------------K---GGKEV-SSTNME.....DTRQTGEVA.....- 1016
H2U.FR.96.12034 -------EG-DQ------D---------L-KVGT.----I------------GGKEL-SSSNLE.....GA-KVREMALPD..Q 1032
COL.CM.x.CGU1 --KA-WKEH.TGE-Q--GE-V---------RNSQGTLF-K----V--T-LQYGEDV-SENLL-N.....GQKEAETVKGMD..- 991
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 G-K----EGAD-S-----T-----------KLDTG-L---------V-K----DVGSKIDPQDT.....HE............- 1011
DEB.CM.99.CM40 G-K----EGAD-T-----T----------CKTEVG-----------V-KE---D-DSKVNTQNS.....NE............- 1008
DEB.CM.99.CM5 GYK----EGAD-T-----T----------CKTEVG-----------V-K----GVDSKTDTQNP.....SE............- 1008
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 --K----EGA--Q-Q---E-----------KTQAG--FP---------KP-NAE.SRKGEQNKG.....M-SETDI.......- 1032
DRL.x.x.FAO -------EG-DQ------E-V---------KEGT.-L--I--------K----NVDSHTNME-....................- 1013
GOR.CM.04.SIVgorCP684con ----------D-I-----T-------------KG.---------------------------DT.....-G-SESLEQSS...- 1003
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 ----------D-I-----T-------------KG.---------------------------DT.....-G-SESLEQSS...- 1003
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con ----------D-I-----T-------------KG.---------------------------DT.....-G-SESLEQSS...- 1003
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 --K----EG-D-V-----R-I---------KEGE.-------------K---ERKTM-SEGSMEGVREANKQMEGDSDLQDQE- 1041
GSN.CM.99.CN166 K------QGA----Q---V----------V-TQAGE-IT---------KP--EAKTE-VGG-TH.....TNN-..........- 1016
GSN.CM.99.CN71 K------QGA--H-Q---V----------V-TQAGE-IT---------KP--EAK-E-VGS-AH.....TSN-REEGRMAD..- 1017
LST.CD.88.SIVlhoest447 K-K----QG-D-Q-----Q----------VKEGD.T-FS-------LVK---EGPKDSEGGLHN.....N.............- 1020
LST.KE.x.lho7 K-K----QG-D-Q-----Q----------VKEGE.N-FS-------LVK---E.GPK-SESSLD.....NN............- 1020
MND-1.GA.x.MNDGB1 --K--F-EG-DQ-----GI----------LKYQE.E--I-----C---K---E.SGKNSQ-NLE.....SV............- 1010
MND-2.CM.98.CM16 -------EG-DQQ-----E-I---------KEGT.-L----------------TVDS-PN-EA....................- 1011
MND-2.GA.x.M14 -------EG-EQ------E-I---------KEGT.-L----------------TVDSNPHMED-.....-ETA..........- 1017
MND-2.x.x.5440 --Q----EG-DQQ-----E-I---------KEGV.-L-----------K----TVDSNPHMGR....................- 1012
MNE.US.x.MNE027 -------EG-DQ-----GE---------ILKVGT.-------------K---GGKEV-SSSHME.....DTGEAREVA.....- 1016
MON.CM.99.L1_99CML1 K----F-TGAD-Q-----R-----------KTEEG--LT---------KP--TTENVGGDTNQY.....NLRKQDGLAN....- 1018
MUS-1.CM.01.CM1239 -------TGSD-S-----A----------VKTEQGQVIT---------KP--AKENVGSKSNTG.....DHRKEDGLDN....- 1012
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 -------TGSD-S-----V---R-------KTD-GEVIT---------KP--AKEDVGSKSDTG.....DLRKEDRLDN....- 1012
MUS-2.CM.01.CM1246 K------RGA--Y-LR--R--------L--KTKEGE-VT---------K---TRQNV-SEPD-V.....HVRKEDGLAD....- 1017
MUS-2.CM.01.CM2500 K------RGA--S-Q---Q--------I--KTDQGE-IT---------K---TKENV-SDPNPV.....Y-RKEDGLAD....- 1014
OLC.CI.97.97CI12 SGYRV-YKNKEGQ-C---E---------LLKEGD.KYFS--L-----VKP--VDSSANV........................- 995
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 -----F-EG-DQQ-----T-I-----------GQ.-L-------C--VK---RKNVDSETNMEG.....GQ-EN.........- 1018
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 -----F-EG-DQQ-----T-I-----------GQ.-L-------C---K---RKDVDSETSMEG.....RQ-KD.........- 1024
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 -------EG-DQ--R-----I----------EETG-L-----------KE--RKDVDSEANLAG.....RQ-EN.........- 1019
RCM.NG.x.NG411 -----F-EG-DQQ-------I-E---------QE.-L-------C---K---RKEVDRETNMEG.....RQ-ES.........- 1023
SAB.SN.x.SAB1 -------EG-D-V-------I----------EQG.EL-TI--------K----..-L-SQAPLE.....GNGRTAGEVD....- 1040
SMM.SL.92.SL92B -------EG-DQ------E-----------KVGT.E------------K---GRQEMGSSASME.....DQ............- 1006
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 -------EG-DQ--R--GE---------ILKVGT.E------------K---GGKEL-SGSHLE.....DTGEAREVA.....- 1016
STM.US.89.STM_37_16 -------EG-DQ-----GE---------IVKVGT.-------------K---GGKEV-SGSHLE.....DTREAGEVA.....- 1016
SUN.GA.98.L14 K-K----EG-D-Q-----------------KQGE.N-L--------LVK---GESSSVEM-G.....................- 1017
SYK.KE.x.KE51 --K----HGT.SD-Q---S------------TPDQQVIA---------SSD-ERVDSGTHLEIT.....SKSN..........- 1041
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM -------QGK.NE-----R----------V-TEEG--FA---------T-H-ER-DSGSH-END.....PKT-..........- 1037
TAL.CM.00.266 D-K----KGA----Q---H-I--------LRTDEGEVIT---------KP--QALGNKIDLE-S.....KEQ-AEMGRDN...- 1020
TAL.CM.01.8023 D-K----KGA----Q---H-V--------LRTDEGEVIT---------KP--QA-GNKTDLEGS.....KEQ-AEMGRDN...- 1021
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 --K----EG-E-V-----T-----------KEGE.EL-----------KE--ERKTVG-KTNME.....G.............- 1020
VER.DE.x.AGM3 -------EG-D-V----GQ-I---------KGGV.EL-EY--------K--EPRKRMG-ESNLE.....GAGGADN.......- 1023
VER.KE.x.9063 -------EG-D-V-----Q-I---------KEGE.EL-I---------K--EPRKRMG-EGNME.GLRGP-NQMARNSQILDD- 1034
VER.KE.x.AGM155 -------EG-D-V-----R-I--------LKEGE.EL-----------K--EPRKTLG-ETHLE.....GAGGSDHQMAG.DS- 1032
VER.KE.x.TYO1_patent -------EG-D-V-----Q-I--------LK.DGS-L-----------K--EPKQRVGNEGDVE.....GTRGSDN.......- 1026
WRC.CI.97.97CI14 --Q----TGA-QQ-Q--G--P------L--ETPE.G-IT-------L-KVWNGEGMDRSSSDKN...................- 1023
WRC.CI.98.98CI04 --Q----TGA-QQ-Q--G---------L-VETPE.G-IT--K------KVWNGEGMDRSSSNKD...................- 1022
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 --Q----TGASQQ-Q--G--V------L-V-TPEG-LLT---------KTWDGKGMDSSTTN.....................- 1013
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Vif start
H1B.FR.83.HXB2 MEN..................RWQVMIVWQVDRM..RIRTWKSLVK...HHMYVSGKARGWFYRHHYESPHPRISSEVHIPLGD...........ARLVITTYWGLHTGE.....RDWHLGQGVSIEWRKK........................RYSTQVDPELADQLI 107
H1A1.UG.85.U455_U455A ---..................-------------..K----N----...------K--Q----------R-S-V---------E...........----VR---------.....K-----H-------L-........................--------D---H-- 107
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH ---..................-------------..----------...----I-K--K--S-------T-------------E...........GK-------------.....---------------Q........................--------D------ 107
H1C.ET.86.ETH2220 ---..................----L--------..K----N----...---HI-RR-N--V-----D-R--KV---------E...........---I-K-----Q---.....------H-------LR........................S-N-----G---H-- 107
H1D.CD.84.84ZR085 ---..................-------------..--N-------...Y--HI-K--K--------D----K-----------...........----V----------.....-E-------------R........................--------G------ 107
H1F1.BE.93.VI850 ---..................---L---------..--N-------...Y-----K--K--S----FQ-R---V--------EE...........VK----------P--.....-E------------QG........................K-R--I--G------ 107
H1G.SE.93.SE6165_G6165 ---..................-------------..-----H----...------K--------P--A-R---V----------...........-T--V----------.....K--Q--H-------QR........................--R---E-D---H-- 107
H1H.CF.90.056 ---..................-------------..--N-------...Y--HI-R----------F--T-------------E...........-----------N---.....-E------------L-........................------E-G------ 107
H1J.SE.93.SE9280_7887 ---..................-------------..--N-------...Y--N--K---K-L-----D-N--K----------E...........-I---------Q---.....--------------QR........................--R-----G------ 107
H1K.CM.96.96CM_MP535 ---..................-------------..--N-------...Y--HI-K--NR-Y-------R--K-----------...........-E--V------L---.....--------------L-........................--R---E-D------ 107
H101_AE.TH.90.CM240 ---..................-------------..-----N----...----I-K--KK---------Q--KV---------E...........-----R-----Q---.....K-----H-------QR........................K----I--D---K-- 107
H102_AG.NG.x.IBNG ---..................-------------..-----N----...------K--K-------F--R--KVC---------...........----VR---------.....------H------KQ-........................-----I--D------ 107
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ---..................-------------..-----N----...--I-I-K-----V-K-----RN-------------...........-K---K---------.....--------A------E........................--------N------ 107
H104_cpx.CY.94.94CY032_3 -A-..................-------------..K----N----...------K--K-*--------R--KV---------E...........----VR-----QP--.....Q-----H-------LR........................--------D------ 106
H1O.BE.87.ANT70 ---..................----L-------Q..KVKA-N----...Y-K-R-R-TEN-W-------RN--V--S-Y--V-V...........-HV-V------MP--.....--E---H-------Y-........................K-K--I---T--RM- 107
H1O.CM.91.MVP5180 ---..................----L----I--Q..KVKA-N----...Y-K-M-K--AN-R-------RN-KV--A-Y--VAE...........-DI-V------MP--.....-EE---H------QY-........................E-K--I---T--RM- 107
H1O.FR.92.VAU ---..................----L-------Q..KVKA-N----...Y-K-R-R--TD-Y-K-----IN--V--R-Y--V-P...........-CIMV------MP--.....-EEQ--H------QCR........................K-I--I---T--K-- 107
H1O.SN.99.99SE_MP1299 ---..................----L-------Q..-VK--N----...Y-K-R---T-D-Y----F--RN--V--G-Y--V-G...........PWI-V------MP--.....--E---H-------Y-........................K-K--I---T--RM- 107
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DEB.CM.99.CM40 ..................- 231
DEB.CM.99.CM5 ..................- 231
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 KNHAERNMEAL.......- 259
DRL.x.x.FAO ..................- 218
GOR.CM.04.SIVgorCP684con ..................- 193
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 ..................- 193
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con ..................- 193
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 ..................- 220
GSN.CM.99.CN166 ..................- 238
GSN.CM.99.CN71 ..................- 238
LST.CD.88.SIVlhoest447 ..................- 228
LST.KE.x.lho7 ..................- 227
MND-1.GA.x.MNDGB1 ..................- 173
MND-2.CM.98.CM16 ..................- 213
MND-2.GA.x.M14 ..................- 213
MND-2.x.x.5440 ..................- 214
MNE.US.x.MNE027 ..................- 215
MON.CM.99.L1_99CML1 ..................- 256
MUS-1.CM.01.CM1239 ..................- 236
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 ..................- 236
MUS-2.CM.01.CM1246 ..................- 239
MUS-2.CM.01.CM2500 ..................- 248
OLC.CI.97.97CI12 ..................- 204
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 ..................- 221
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 ..................- 221
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 ..................- 217
RCM.NG.x.NG411 ..................- 223
SAB.SN.x.SAB1 ..................- 235
SMM.SL.92.SL92B ..................- 218
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ..................- 215
STM.US.89.STM_37_16 ..................- 215
SUN.GA.98.L14 ..................- 242
SYK.KE.x.KE51 ..................- 234
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM ..................- 222
TAL.CM.00.266 ..................- 228
TAL.CM.01.8023 ..................- 228
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 ..................- 239
VER.DE.x.AGM3 ..................- 233
VER.KE.x.9063 ..................- 232
VER.KE.x.AGM155 ..................- 233
VER.KE.x.TYO1_patent ..................- 236
WRC.CI.97.97CI14 ..................- 208
WRC.CI.98.98CI04 ..................- 208
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 ..................- 209
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Vpx start Vpx end
MAC.US.x.239 MSD..PRERIP..PGNSGEETIGEAFEWLNRTVEEINREAVNHLPRELIFQVWQRSWEYWHDEQGMSPSYVKYRYLCLIQKALFMHCKKGCRCLGEGHGAGGW.RPGPPPPPPPGLA* 112
H2A.DE.x.BEN -T-..----V-..----------------E--I-AL---------------------R---------A--T-------M---I-T-F-R--T-W--DM-RE-LEDQ----------V- 114
H2A.GW.x.ALI -AN..---TV-..----------------D----AL---------------------R---------Q--T-------M---MYT-FM---T---G---P---.-S----------V- 113
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST -AG..---T--..----------------D----A----------------------R---------I--T-------M---M-I-S-R--T---G---P---.-S----------V- 113
H2B.CI.x.EHO -.-..----V-..--------V-------ET-L-HL--V---------------K--A--RE-----I--T-------M---M-I-FA---G--R----P---.-S------------ 112
H2B.GH.86.D205_ALT -.-..----V-..----D---V----A--E--IT-L--V------------------A--RE-----I--T-----L-M---M-V-YT------Q----P---.-S------------ 112
H2G.CI.92.Abt96 -.-..----X-..-E--D-----------E--XT----I--------------R-------------A--T-----L-M---M-V------T--QK---P---.-Q------------ 112
H2U.FR.96.12034 -G-..------..----E---V----S--E---RD---A--Q---------------Q--R------E--T--------------------Q-------P---.-S----------I- 113
DRL.x.x.FAO -AERQSV--A-AE-MGA--...V-LE---Q-SLLR--Q--RL-FHP-FL-RL-NTCM-HY--ALQL-FT-S-----L-L---M---FQQ--S--QGR-PPPLRPAGDRL-----PP.- 114
MAC.US.x.251_1A11 ---..------..------------------------------------------------------------------------------------------.-------------- 113
MAC.US.x.251_BK28 ---..------..------------------------------------------------------Q----------M------------------------.-------------- 113
MAC.US.x.EMBL_3 ---..------..-----------------------------------------------------X................................................... 63
MND-2.CM.98.CM16 -AE.....GA-EI-EGA--...VDLNT--E-SL-K--Q--RL-FHP-FL-RL-NACI-H---RHQR-L--A-----L-MN--M-T-MQQE-P-RSG.-P.....-.-...-----MV- 100
MND-2.GA.x.M14 -AE.....-A-EA-QGA--...VGLEQ--E-SL-QV----QL-FHP-FL-RL-NTCV-H---RLRRTLN-A-----L-M---M-V-MQQ--P-RSG.-S.....-.-...-------- 100
MND-2.x.x.5440 -AE.....-A-EA-EGA--...VGLEQ--ETSL-R-----RL-FHP-FL-RL-NTCV-H---RHQR-LD-A-----L-MH--MYT-MQQ--P-RNG.RPR......-...-----M-- 100
MNE.US.x.MNE027 ---..------..------------------------------------------------------------------------------------------.-------------- 113
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 -AE.....-A-..E-PT-AGEVEFQPWLARMLY-INQEA.RL-F-G-F--HL-RTCV--------RTLE-AG----L-M-----T-MRS--KLR...--DPPR.QR-ERV-IL--MQ- 106
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 -AE.....-A-..EVPT-AGEVEFQPWLARMLY-INQEA.RL-FHP-F--RL-RTCV-H----L-R-LE-AG----L-M-----T-MRS---LR...--DPPR.QR-ERV-IL--MQ- 106
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 -AE.....-A-..EVPT-AGEAEFQPWLRDMLEKVNLEA.RL-FHP-F--RL-RTCV-H---VHQR-LE-AA----L-M-----I--QT--SQR...--PNPR.AV-ERITIL--M.- 105
RCM.NG.x.NG411 -AE..G---V-..EAPT-AGDVEF-PWLHRMLT-VNLEA.RL-FHP-F--RL-RTCV-H---RL-R-LE-AG----L-M-----I--QS--SQR...--Q-QAREA-ERIQIL--M.- 109
SMM.SL.92.SL92B -T-..------..----------------HN---AL-QT--Q-----------R-C----V----Y----A----VQ-M---M-Q-FR---T-R----SQ---.-T------------ 113
SMM.US.x.H9 -XX..---X--..-------XX--X-D--H--X-----A-----X--------R-X-------M---V--T-X----------------------GE------.-------------- 113
SMM.US.x.PGM53 ---..------..-------------------------A--------------R------R--M---E--T-------------V---R-------E------.-S------------ 113
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ---..------..---------E-----------G---A------------------------M---E--T--------------------------------.-T------------ 113
STM.US.89.STM_37_16 ---..------..-------A-E------H----D------------------R------------PG------------------S-R--------------.-------------- 113
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Vpr start frameshift in HXB2
oligomerization Vpr end in HXB2

amphipathic α-helix H(S/N)RIG motifs

H1B.FR.83.HXB2 MEQA............................PEDQGPQREPHNEWTLELLEELKNEAVRHFPRIWLHGLGQHIYE........TYGD.....TWAGVEAIIRILQQLLFIH#FRIGCR.........HSRIGVTR......QRRARNGA......SRS........... 96
H1A1.UG.85.U455_U455A ----............................----------YA-*A--------H-D------Q----------N........----.....--E----------------.-----Q.........-----IIP......G--G----......---........... 95
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH ----............................----------Y------------S--------V---S-------........----.....--T----------------.------.........-----I-P......--------......---........... 96
H1C.ET.86.ETH2220 ----............................----------Y---A--------Q--------P---N---Y---........----.....--S----L--T----M---.-----Q.........-----IL-......--------......---........... 96
H1D.CD.84.84ZR085 ----............................-A--------Y------------S------------S---Y---........----.....-------------------.-----Q.........-----I-P......-------S......---........... 96
H1F1.BE.93.VI850 ----............................-G--------Y---A--I--------------P----------N........----.....--E----------------.------.........-----IVP......---V----......---........... 96
H1G.SE.93.SE6165_G6165 ----............................----------Y---A-----------------L----------N........----.....--E----------------.-----Q.........-----I-P......R--V-D-P......G--........... 96
H1H.CF.90.056 ----............................---------------------I----------V---Q------N........----.....--V----L--T--------.-----Q.........-----I--......---V---P......---........... 96
H1J.SE.93.SE9280_7887 ----............................---H------YH--------------------P---S---Y--S........----.....--E----------------.-----H.........-----IIP......---G----......---........... 96
H1K.CM.96.96CM_MP535 ----............................----------N------I-----R--------P---N------T........----.....--E-L--------------.-----H.........-----IIP......---G---S......---........... 96
H101_AE.TH.90.CM240 ----............................--##------Y---------------------P--Q----Y--N........N---.....--E-------M------V-.-----Q.........-----IMP......G--G---T......G--........... 94
H102_AG.NG.x.IBNG --R-............................----------S------------H--------P-----------........----.....--E--K-----------V-.-----Q.........-----IIQ......G--G----......G--........... 96
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ----............................----------Y------------S--------V---S---Y---........----.....-------------------.-----Q.........-----IIQ......R-------......---........... 96
H104_cpx.CY.94.94CY032_3 ----............................----------N---------------------P----------N........----.....--E----------------.-----Q.........-----I-P........QR-R-R......GW-Q.......... 95
H1O.BE.87.ANT70 ----............................--N---AK--F---A--------A--------P---A---Y---........----.....--V--M-----------T-.Y----Q.........-----INP.....RG-GR---S......---........... 97
H1O.CM.91.MVP5180 ----............................L-N---A---F------------E--------P--QAC--Y---........----.....--E--M-----------T-.Y----Q.........-----ILPS..NTRG-GR---S......---........... 100
H1O.FR.92.VAU ----............................------A---V-A-A--------A--------N--QA---Y---........----.....--E--I--T-----II-T-.Y----Q.........-----IIPS..NARR-GR-D-S......H--........... 100
H1O.SN.99.99SE_MP1299 ----............................------A---F---S--------A--------P--QA---Y--D........----.....--V--M-----------A-.-----Q.........-----I-PS..NTRG-GR---S......---........... 100
H1O.SN.99.99SE_MP1300 ----............................------A---F---S--------A--------P--QA---Y--D........----.....--V--M-------H---A-.-----Q.........-----INPS..NTRG-GR---S......---........... 100
H1O.US.99.99USTWLA V--V............................S-----A---F----IQ------T--------P-------Y---........----.....--E--M--------I--T-.Y----Q.........-----IIPS..NTRG-GR-D-S......--P........... 100
H1O.US.x.I_2478B ----............................------A---F---A--------A--------P--Q----Y--D........----.....--E--M----L--L-I-A-.-----Q.........-----INPS..NTRG-GR---S......--P........... 100
H1N.CM.02.DJO0131 ----............................---A------Y---------------------T----------N........----.....--E----------------.Y----Q.........-----I-P......R.GR----......---........... 95
H1N.CM.02.SJGddd ----............................---A------Y---A----------------------------D........----.....--E-------M--------.Y----Q.........-----IIP......-.-R----......---........... 95
H1N.CM.04.04CM_1015_04 ----............................---A------Y---A-----D----------------------D........----.....--E-------MX-------.Y----Q.........-----I-P......-.-R----......---........... 95
H1N.CM.04.04CM_1131_03 ----............................---A------Y---A-G---D----------------------D........----.....--E-------M--------.Y----Q.........-----I-P......-.-R----......---........... 95
H1N.CM.06.U14296 --R-............................---A------Y---A-----------------M----------N........----.....--E-------M--------.Y----Q.........-----I-P......-.-R----......---........... 95
H1N.CM.06.U14842 --R-............................---A------Y---X-----------------X----------N........----.....--E----------------.Y----Q.........-----I-P......-.-R----......---........... 95
H1N.CM.95.YBF30 --R-............................---A------Y---A----------------------------N........----.....--E----------------.Y----Q.........-----I-P......-.-R---T......---........... 95
H1N.CM.97.YBF106 --R-............................---A------Y---A----------------------------N........----.....--E----------------.Y----Q.........-----I-P......-.-R----......---........... 95
H1P.FR.06.RBF168 ----............................------P---F---M-QT-----A-------IQ---S------N........----.....--E--T---------I---.Y----H.........-----ILPPS....R-GR-H-P......---........... 98
CPZ.CD.90.ANT ----............................-Q-E------M---L--T---I---------QPT-QH--NWV-A........N---.....S-R--QVL-IL--KA--T-.Y-H--A.........-----HGP........-R-....................... 88
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 --H-............................------P---Y---A--I--D------K-Y--S---Q------T........----.....--E--------------V-.--V--H.........-----IIP......---RA---......N-P........... 96
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 ----............................------A---Y---A-----------------A----------D........----.....-------------------.Y----Q.........-----INP.......G-R----......---........... 95
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ----............................----------Y---A-----D-----L-----P-------YF-N........----.....--E-------T--------.Y----Q.........-----I-P......-.-R----......---........... 95
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ---V............................----------Y---A--V-----Q--------P---Q---Y--D........----.....--E--Q-------------.Y----Q.........-----I-P......---R-D--......N--........... 96
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ---L............................----------Y------I-----R--------D---Q------T........----.....-------------------.Y----H.........-----INI....NQ---R----......N--........... 98
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 ----............................----------Y--------D---Q--------Q---D------N........----.....-------------------.Y----Q.........-----ILP......-G-R---S......N--........... 96
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ----............................------S---YEQ-L-DT---I-Q--------P---A--E----........----.....S----Q-----------V-.-----H.........-----INP......---R-D-T......N-A........... 96
CPZ.GA.88.GAB1 ----............................------P---YQ--A--T--------------P---Q---F--D........----.....--V----------H-----.--L--Q.........-----ILP......---RS--S......N--........... 96
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 ----............................------AG--Y---A--I--D-----------P---Q---L--N........N---.....--E----------H---V-.-----Q.........-----IE-.....QR--R-D-S......Y--........... 97
CPZ.TZ.00.TAN1 ----............................-N-N------YT--L-DI---I-Q---K----PI-Q-V-NWVFT........I---.....S-E--QEL-K---RA--T-.Y-H--I.........-----S.................................... 83
CPZ.TZ.09.UG38 ----............................----R-----YT--L-DI---I-Q--------QI-Q-V-NWVFT........VH--.....S-E--QEL-----KA--A-.Y-H--V.........-----A.................................... 83
CPZ.US.85.US_Marilyn ---V............................------A---Y---A-DV-----E--L-----P--Q----Y--S........----.....--E----------------.Y----N.........-----ISLAR....RTPQGRRNGS....---........... 100

Vpr start
MAC.US.x.239 --E.................RPP..........-NE------WD--VV-V-----E--LK--DPRL-TA--N---N........RH--.....-LE-AGEL-----RA--M-.--G--I.........-----QPGGG....NPLSAIPP......---ML......... 101
H2A.DE.x.BEN -.............TEAPTEFPP..........--GT-R-DLGSD-VI-T-R-I-E--L---DPRL-IA--YY-HN........RH--.....-LE-AREL-KT--RA--V-.--A--N.........R----..................................... 87
H2A.GW.x.ALI -.............TEAPTEFPP..........AGM--HQGARD--VI-V-R-I-E--L---DPRM-IA--GY--T........RH--.....-LERAREL-NA--RA--M-.--A--G.........R--V-Q--GR....NPLSAIPT......P-NMQ......... 105
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST -TE.............APTESPP..........--RT-P---GD--VI-T-R-I-*--LK--DPRL-IT--NY--A........RH--.....-LE-ARGL-----RA-LL-.--A--G.........R----QP-GR....NPLSAIPT......P-GMR......... 104
H2B.CI.x.EHO -AE.............AVPEIPP..........--KN-----WEQ-VVDV---I-Q--LK--DPRL-TA--NF--N........RH-N.....-LE-AGEL-KL--RA--L-.--G--Q.........-----QPGGG....NPLSAIPP......-............. 101
H2B.GH.86.D205_ALT -AE.............AAPEIPP..........-NEN-----WE--IG-I---I-Q--LK--DPRL-TA--NF--S........RH--.....-L--AGEL-K---RA--L-.--A--Q.........-----QSGGG....NPLSTIPP......P............. 101
H2G.CI.92.Abt96 -AE................EIPP..........--EA-----WD--VV-V---I-E--LK--DPRL-TA--NY--D........RH--.....-LE-AGEL-K---RA--L-.--GD--.........C----GNAGG....NPLSTIPP......--GVF......... 102
H2U.FR.96.12034 -AE.................IPP..........--GA-----GD--VR-I-----E------DPRL-TA--NY--N........RH--.....-LE-AGEL-K---RAI-L-.--G---.........-----SS-GG....NPLTTVPP......-............. 97
COL.CM.x.CGU1 -SS.................GPKRERE...DP---ES-E-DFT..-LQDQV-NITR--R----LTHISVIMWGCTR.......RHW-R.....P-TAGL-YV--MECA-YL-VHAGQ--.........FPSTQNP................................... 92
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 --RP.................PPSHP......LTPLSRLVPISRLQLQYMMQDVNE--MK--Q-DE-I-VWNYCV-LPAEPGWTGEQA.....WA-S-IDY-KKV-KMIWL-.LAE--Y.........-R-AAAS-H....YPNIRPLSGRNQEVRDQE........... 117
DEB.CM.99.CM40 --RY.................PPSHP......-HFTSRTIPMTRLGLQQAMQD-NE--LK--T-EE-F-VWN-CVDLPAQPDWTGEQA.....WA-S-IDY-K-V-KM-WL-.L-EA-F.........-REREA--G....YPNIRPLTGRNREVRDGE........... 117
DEB.CM.99.CM5 --RY.................PPSHP......-HFTSRTVPMTRLALQQAMQD-NE--LK--T-EE-W-VWN-CVDLPAQPDWTGEQA.....WA-S-IDY-K-V-RM-WL-.L-EA-F.........-REREA--R....YPNIRPLTGRNREVRDGE........... 117
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 -A......................................-TTQRQLQ-AVWDITE--RK--SKEEIT-IWD-CWSLPALPHWTEGQV.....MA-A-IDF---M-KEIWK-.Y-V--F.........-REAERV-HY....PNIRPLRPRREEP............... 98
DRL.x.x.FAO --..................RPP..........--E--P---YD--LVDT-V-IQE--LK--D-RL--NV-SWV--........R---.....SLE--HQL-IL--RA--L-.--Y--Q.........E--L-.PAGRW...NPFRTFPR......ANQQL......... 100
GOR.CM.04.SIVgorCP684con ---I............................-T-E------F------------Q--------P---Q----V-D........----.....--E--T--------VI-V-.Y----H.........-----ILP......PS-RGRRNGP....N--........... 98
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 ---I............................-T-E------F------M-----Q--------P---Q----V-D........----.....--E--T--------VI-V-.Y----H.........-----ILP......PS-RGRRNGP....N--........... 98
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con ---I............................-T-E------F------V--X--Q--------P---Q----V-D........----.....--E--T--------VI-V-.Y----H.........-----ILP......PS-RGRRNGP....N--........... 98
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 -ASGR...............DPRE...PLPGWL-IWDLD---WD--LQDM-RD-NE--R---GMNM-IRVWNYCV-.........E-RRHNTPWNEIGYKYY--V-KSM-V-.--C---RRGPFSPYEER-N-Q........GGG.APPP......PPGLA......... 118
GSN.CM.99.CN166 --RI.................PPSHP......MPWLSRRVPTTMAIAQNA-W-INE--EK--S-DE-R-IWHDVT-LPADPDWTVDQA.....AI-CAIDY-.RV-T---R-.-KD--F.........-RVNLS.GR....YPAIRPSRGTAPPDSNSVSHADPEQPRRP 126
GSN.CM.99.CN71 --RT.................PPSHP......LPWISRRVPTTMAVAQSAMW-INE--EK--S-EE-R-IWHDVT-LPADPDWTVDQA.....AI-CAIDYV-RV-T---R-.--D--F.........-RYNRIV-R....YPVIRPLRGTAPPDSNSVPHADPEQPRRP 128
LST.CD.88.SIVlhoest447 -SRTR.............QQRSPEKPP......--F--P---WGQ-LADTM--I-E--R----ETI-AQVSEYCV........SST-SE....EK-CMKF-T.-VNRA----.LP.T-P..SYA.AAR...A-TAHP.....TEA-PRPT......K-DIQ.RGRY.... 114
LST.KE.x.lho7 -SRQR.............QQRSPERPP......--F--P---WGQ-LADTM--I-E--R----EVM-AQVS-YCV........DST-SE....EE-CMKF-T.LVNRA--L-.LP.T-P..SYA.AAR...A-TAHP.....TEA-PRPN......EGDIQ.RGSD.... 114
MND-1.GA.x.MNDGB1 -.................GQKRDEQVS......-----P---Y-Q-LADTM--I-E--RK---L-I-NAVSEYCVQ........NT-SE....EE-CEKF-T.LMNRAIWV-.LAQ--D.............-TF.......RE-RPQLP......PSGFRPRGDRL... 104
MND-2.CM.98.CM16 --..................QPP..........--EA-----Y---LIDT-A-VQE--LK--D-RL--AV-SW--K........----.....-LE--RQL-S---KA-SM-.Y-Y---.........E----QEGGGC...YPLRSFPR......-DNPL......... 101
MND-2.GA.x.M14 --..................QPP..........--EA-----Y---LIDT-A-IQE--LK--D-RL--AV-SW---........----.....-LE--QKL-TL--RA--L-.--H---.........E----QEGGK...YNPLRSFPR......PNNPL......... 101
MND-2.x.x.5440 --..................QPP..........--EA---G-Y-K-LVGT-A-IQE--LK--D-RL--AV-SWV--........QQ--.....-LE--QQL-S---RA--L-.--Y---.........G----QEGGRY...NPLRSFPS......PNNPL......... 101
MNE.US.x.MNE027 -.................EERPP..........--E------WD--VV-V-----E--LK--DPRL-TA--NY--D........RH--.....-LE-AGEL-K---RA--M-.--G--N.........-----QSGGG....NPLSTIPP......---ML......... 101
MON.CM.99.L1_99CML1 -V......................................PIERQALQAAIW--NE--LK--S-EE-R-IWEQVT-LPADPAWNADQA.....WA-CAIDYT-WV-TI-YR-.Y-E--Y.........-RYAEQI-R....YPVLRPMRGTAPGPT-SVPQADPDNPRRP 113
MUS-1.CM.01.CM1239 --RV.................PPSHR......-PWHSRVVPTTMQQAQQAMWD-NE--EK--S-EE-R-IWNDVT-LPADPNWTVDQA.....AI-CAIDY--RT-T---R-.Y-E--Y.........-RYSNTI-R....YPNIRPLRGTQAPPSNSMPNADPTPPLRP 128
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 --SL.................PPSHP......APWHSRVVPTTMRQAQ-AMW-VNE--EK--S-EE-R-IWNEVT-LPADPDWTVDQA.....AI-CAIDYV-RV-T-V-R-.--D--Y.........-RYNR-M-R....YPTIRPLRGTQPPPSNSTPNADPVPPLSP 128
MUS-2.CM.01.CM1246 ----.................PPSHP......LSWLSR-TPTTMVQAQAA-W--NE--EK--S-DK-R-IWDRVT-LPADPQWSVDQA.....AITCAIDY-KSV-T---R-.Y-D--Y.........--YAQTI-R....YPPLRPLRGTQPPDSNSMPNADPTPSLRP 128
MUS-2.CM.01.CM2500 ---H.................PPSHP......LPWLSR-VPTTMAQAQNAMWD-NE--EK--S-DE-R-IWDRVT-LPADPNWTVDQA.....AI-CAIDY--WV-G---R-.--E--Y.........-RYSQ-I-R....YPQVRPLRGTQPPDSNSTPNVDPFPPRRP 128
OLC.CI.97.97CI12 -AE.................RVPE..........----P---LED-VRDTM--IIV--K-----EL-VRVFLFCAQ.......RHIN-.....EMSTSLLF--L--RA--Q-.Y-N--........PGVELRR........NPH-RSE-M......QE............ 96
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 --..................IPQ..........--E------YDK-L-DT-M--QE--AK--TMEL-QAV-NYS--........QH-E.....SIE--KKM-TL-NRA--L-.Y-H-WS.........G--V-TA-GR....NPLQSIPI......--NTL......... 100
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 --..................MPP..........--E------M---L-DT-M--QE--AK--TMEL--AV-NY---........Q---.....SLE--RVL-TL--RA--L-.Y-H--T.........G----TN-GG....NPLQSIPL......--NIL......... 100
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 --..................LPP..........--E------YD--LMDT-I--QE--KK--TYAL-TQI-DYV--........QH--.....SIE--Q-M--L--RA--L-.--N--A.........G----TS-GS....NPLRSIPQ......T-NIM......... 100
RCM.NG.x.NG411 --..................MLP..........--EE-----YD--LMDT-I-IQE--KK--TPEL-TQE-NY---........QH--.....SLE--K-M-TL-NKA--L-.--H--E.........G----GA-GG....NPLRSILH......--NIL......... 100
SAB.SN.x.SAB1 -ASGGWLPPVGGDPPKDPPKNPRE...EIPGWL-TWDLP---FD--LRDM-QD-NS--QC----NL-FR-WWN-V-.......EPAI-.HGQTRLE-WYKYC----KA--V-.MKGR-CKPKTHPAYGPGAG-PPPGL....GGASGGA-S....AAPGL.......... 140
SMM.SL.92.SL92B --H..................AP..........--ETNP---WD--IRDV-----E--LK--DPRL-TA--NYV-D........----.....-IE-AGE--K---KA--L-.--H--T.........-----QP-GP....NPLGSIPS......A-DVL......... 100
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 -AE.................RPP..........--EA-----WD--VV-V---I-E--LK--DPRL-TA--NY--D........RH--.....-LE-AGEL-----RA----.--S--A.........-----QS-GG....NPLSTIPP......--AML......... 101
STM.US.89.STM_37_16 -.................THRPP..........--E------WD--VV-V---I-Q--L---DPRL-SA--NY--D........RH--.....-LE-AGEL-K---RA--M-.--G---.........-----QPGGG....NPL-TIPP......T-GVL......... 101
SUN.GA.98.L14 -ASRR...............EPVEQPP......--E--P---FAQ-LADTM--IRD--E----AAIVAQVL-YCAD........ST-S.....EKE-CMRA-TL-NRA----.LP.M-P..SYIRIRSG..S-NVNPR....PPTRPRPG......QGDIR.RGLQD... 116
SYK.KE.x.KE51 -A--F..........FRVYQRQPGEP...LFYIPRNVNWD-AGVISATAKA-QVAQ--CK--TAEEIF-VWNQCL-VEAGPEETPTMA.....WIRCMLDMH-A-NFM--E-.-AA--P.........QRTKYARHRG...YPHPS........................ 115
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM -AE-F..........FNPSQHVQGTP...WFFIPRNVELTPN.VINVTVKA-LVVT--SK--TPQEIY-VWNQSLNEEAGTD.SPTMA.....WERTMLDMV-A-NLM--E-.-AA--P.........QRTRYARHRG...YPHPS........................ 113
TAL.CM.00.266 --RL.................PPSHP......LPLTSRLIPTPRPQLER-MR-VRD-MLI--T-DEVI-VWN-CV-LPADPDWTGEQA.....WA-S-IDFA-KGN-M-LL-.-QQ--Y.........-EQQRR-PH....YPNIRPLSGRGERTMQ............. 115
TAL.CM.01.8023 --RL.................PPSHP......LPITSRLIPTPRAQLER-MR-VRD-MLI--T-EEVI-VWN-CV-LPAEPDWTGEQA.....WA-S-IDFA-KGNEM--L-.-QQ--F.........-EQQRR-AH....YPNIRPLSGRR.NTMQ............. 114
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 -AEGR...............DSRE...RRPGWL-IWDLS---WD-*LRDMVA--NQ--Q---G-EL-FQVWNFCQ-.........E-ERNGAPMIERAYRYY-LV-KA--V-.--C---RRTPFEPYEER-N--........GGGRDGRE.....PPPGLA......... 119
VER.DE.x.AGM3 -ASGR...............DPRE...ARPGEL-IWDLS---WD--LRDM--DINQ--KM--G-EL-FQVWNYCQ-.........E-ERNRTPMLERAYKYYKLV-KA--V-.--C---RRQPFEPYEER-D-Q........GGGRAGRV......PPGLD......... 119
VER.KE.x.9063 -ASGR...............GPRE...NRPGEV-IWDLN---WD--LRDM--D-NQ--KL--G-EL-FQVWNYCQ-.........E-ERRGAPMTERAYRYY-LV-KA--V-.--C---RRQPFEPYEER-D-Q........GGGRA-R-......PPGLD......... 119
VER.KE.x.AGM155 -ASGR...............DPRE...ERPGGL-IWDLS---WD--LRDMV--IN---KL--G-EL-YQVWNYCQ-.........E-ERQGRPIAERAYKYY-LV-KA--V-.--C---RRQPFEPYEER-N-Q........GGGRPGRV......PPGLD......... 119
VER.KE.x.TYO1_patent -ASGR...............DPRE...ARPGEV-IWDLS---WD--LRDM-QD-NQ--RL--G-EL-FQVWNYCQ-.........E-ERHGTPMMERAYKYY-LV-KA--V-.--C---RRQPFEPYEER-D-Q........GGGRA-RV......PPGLE......... 119
WRC.CI.97.97CI14 -SNS................REQA.........PSG--PPI-.EDLLG..MQ--FAM-KQ----EV-VRVFLYCSQ.......QREYE.....EVPTMHYFH-V--RG--M-.LTQ--P..KQQEKREQQFQRAEQLY...RNLERTA-D......QGEVEQRDLISL.. 116
WRC.CI.98.98CI04 -SNS................REQA.........PTG--PPT-.EDLLG..MQ--FAM-KL----EV-VRVFLYCSQ.......QRNYE.....EGPTMHYFH-V--RG--M-.LTQ--P..KQQEKREQQFQRAEQFF...RNLERAA-D......QGEVEQRDLISL.. 116
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 -SNSG...............RERP.........PTG---AI-.EDLLG..MQ--FAM-K-----EV-VRVFLYCSQ.......QRNYE.....EQ-TMHYFH-V--RG-YL-.LIQ--P..KEKENRERDFQRAEQFY...RNLERAS-D......QGGVEQRDLISL.. 117
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Tat start C-rich region nuclear localization exon 1 end exon 2 start

H1B.FR.83.HXB2 MEPVDPR...............................................LEPWKHPGSQPKTAC..TNCYCKKCCFHCQVCFITKALGISYGRKKRRQRRRAHQN.SQ.THQASLSKQPTSQP..RGDPTGPKE*KKKVERETETDPFD................ 100
H1A1.UG.85.U455_U455A ------N...............................................-----------T---..S-----V--W---L--LK-G------K---KP--GPP-..GSKD--TLIP---LP-S..QRVSA-QE-S-----SKAK--R-A................ 101
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH -----H-...............................................---------------..------R---------M--G---------------SP-..NSQ---D----------..---------S------------E-................ 101
H1C.ET.86.ETH2220 ------N...............................................----N----------..NQ------SY--L---L#-G----------------P-..-SKD--NLI----L-HT..------SE-S-----SKA----YA................ 100
H1D.CD.84.84ZR085 -D----N...............................................ID--N------R---..N--------Y---------G---------------PPH..-SQ---DPIP---S---..------Q--------SK--VH---W............... 102
H1F1.BE.93.VI850 ------S...............................................-D--N------T-P-..-K----R------W--T--G-------------H-TP-..-SQV--N--P---L--A..---------S--E--SKAK---CA................ 101
H1G.SE.93.SE6165_G6165 -D----N...............................................----N--------P-..NK-F--V--W------LN-G----------KH--GTP-..-SKG--DPVP---LPTT..--N------S--E-ASKA-A-QC-................ 101
H1H.CF.90.056 -D----K...............................................----N------Q---..N--------Y---M--LK-G----------S--H-TPA..-LQD--N-I----L-RT..H--------Q--E-ASK-----.................. 99
H1J.SE.93.SE9280_7887 ------N...............................................R---N----------..---------Y------LQ-G--------------S-PP..GSK---DLIP---L--T..QRK----E-S--E--SKA-P-R--................ 101
H1K.CM.96.96CM_MP535 -D----N...............................................I---NQ---------..NQ----R--Y---I--LK-G----N------P--TTPY..NSEN--DP-R---L---..--EQ-D---S-----SK-K--Q--................ 101
H101_AE.TH.90.CM240 --L---N...............................................----N------T---..SK-------W---L--LK-G----------KH--GTP-..-SKD--NPIP---LPII..-RN--D---S--E-ASKA---QC-................ 101
H102_AG.NG.x.IBNG --L---S...............................................----N------T---..SK----M--#---L--LN-G-----------R--GTP-..-RQD--NPVP---LPTT..--N--D---S--E--SK-K---C-................ 100
H103_AB.RU.97.KAL153_2 -------...............................................---------------..---------L------MK-G----------------P-..DNQ-D-V--P---A---..-------------M------H---................ 101
H104_cpx.CY.94.94CY032_3 ------D...............................................----N------T-D-..NK-F-----W------LK-G----------KH--GSL-..GSKG--NLIP---L--QP.N--S---E-Q----ASK--A---A................ 102
H1O.BE.87.ANT70 -D----E...............................................VP--H------QIP-..N-----R--Y--Y---VR-G----------G.-P.-AA..-HPD-KDPVP--SPTITKRKQERQEEQ-EEVEKKAGPGGY-RRKGSCHCCTRTSEQ... 114
H1O.CM.91.MVP5180 -D----E...............................................MP--H----K-Q-P-..N-----R--Y--Y---TK-G----H------.-PA-AA..-YPDNKDPVPE-SL-HTGRKQKRQEEQ-K-VEK-TGPSGQ-CHQDSCNSCTRISGQ... 115
H1O.FR.92.VAU -D-I--E...............................................MP--H------Q-P-..NA----Q--Y--YL--TK-G----H------.-PA-AA.....SYPDNKDPV-EQS-SNNKRK*ERQ-EQE-EVETKTGAGGLHCRKGSCICCTRTSGQ 114
H1O.SN.99.99SE_MP1299 -D----E...............................................MP--H------Q-P-..NK----A--Y--Y---AS-G-----------.-PA-AA.....R-PDNQDIV-EQLTYITNRKQKRQ-EQE-EVENEACPR*YPGRKDSCHCCTRTSGQ 114
H1O.SN.99.99SE_MP1300 -D----E...............................................MP--H------Q-P-..NK----A--Y--Y---AS-G--L--------.-PA-AA.....RNPDNQDIV-EQP-PITNNRKHKRQEEQEK-V-K--GSDRYPRRKDSCHCCTRTSG 115
H1O.US.99.99USTWLA -D---HE...............................................MP--H----S-Q-P-..NT----S--Y--I---TK-G-----------.-PTTAE.....R-TDNKDPV-EQS-TITSRK*ERQKEQE-EVEKKAGAGG................. 97
H1O.US.x.I_2478B -D----E...............................................MP--H------P-P-..-K-------Y--Y---TS-G-----------.-PA-AA.....SRPDNKDLV-EQS-SITNRKQKRQ-EQE-EVEKKAGPD.................. 97
H1N.CM.02.DJO0131 -------...............................................----N----------..NG----Y--Y--MC--TK-G----------S----TPK..-SKN--DPIPE--L--Q..QQPGDQTGQK-Q-KAL-DKAETDP................ 101
H1N.CM.02.SJGddd -------...............................................----N----------..N-----R--Y--MC--TK-G---L------S----TPK..-SKN--DLIPE--L--Q..Q-XQ--Q--Q--AL-SK--A--C-................ 101
H1N.CM.04.04CM_1015_04 -------...............................................----N----------..NK----N--Y--V---TK-G----------S---KTPN..-SKDY-DPIPE--L--Q..P--Q--Q--Q--AL-SK--A-LC-................ 101
H1N.CM.04.04CM_1131_03 -------...............................................----N----------..N--------Y--V---TK-G----------S----TPN..-SKNY-DPIPE--L--Q..P--Q--Q-XQ--AL-XK--A--C-................ 101
H1N.CM.06.U14296 -------...............................................---------R-----..N--F--R--Y--MY--TK-G----------S----TLR..-SKS--DLIPE--L--Q..Q--Q--QEKQE-TL-SK--A--C-................ 101
H1N.CM.06.U14842 -------...............................................---------------..NK----R---X-I---TK-G----------SR---TP-..-SKN--DPIPE--L--Q..H--Q--Q-KQE-A--SK-----C-................ 101
H1N.CM.95.YBF30 -------...............................................----N----------..N-----R--Y--LY--TK-G----------S----TP-..-SKS--DLIPE--L--Q..Q--Q--Q-KQ-EAL-SK--A--C-................ 101
H1N.CM.97.YBF106 -------...............................................----N----------..NK-------Y--MC--TK-G----------S----PPK..-SKD--DPIPE--L-RQ.QP--Q--Q-KQ--AL-GK--A--C-................ 102
H1P.FR.06.RBF168 -D----D...............................................-P--QQ-----SSP-..N-----A--Y--Y---TK-G-----------RPA--DN.....NN-NHQDPVSK............................................. 71
CPZ.CD.90.ANT -D---AE...............................................TP--L--PAT-A-P-..N-----C--Y--PL--TK-G--------R-AR-N-RTTAE-SENN-DPV--................................................ 73
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ---I--E...............................................---------------..N-----A-----MY--TK-G----------AR--T-FAS..SKNN-DPVR---L---..--NQERSEKQAE---SQAAA--.................. 99
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 ------D...............................................----Q------R---..N-----C-----M---EK-G-----------G--HPPAT.-STHN-DP-RQ--L-RQ..Q--Q--QE-Q-----SQA-AH-RA................ 102
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ------E...............................................----N----------..N--H--V--Y--VY--TK-G----------S----TP-S..NKS--DP-P---L--R..L--Q--Q--Q--TL-S........................ 93
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ---I--S...............................................-D--N--------P-..N--F-----Y--PF--TK-G---------W-S---TSKS..SPHY-DPI----FPPS..---SLS-E-Q-----SKAQ--Q.................. 99
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ---I--N...............................................----N----------..N-----Q--Y---L--TK-G-------R--K----TSES..SQN--DPVP---L---..G-IE--Q-KS--E--SQ-TS-Q-A................ 101
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 -D-I--N...............................................----N--------P-..N-----M--Y---F--TR-G---Y------KR-GATESS...KD--DTIP---L--S..G-TQ--Q--S--E--KT-TS-QCA................ 100
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ---IE-D...............................................----N----K-R-E-..NK-F-----Y--IL--TK-G----------GR-KP-SS-...QDNKDP-R---L---..IR-Q--SEKQ--E---TS-A-QS-W............... 101
CPZ.GA.88.GAB1 -D-I--D...............................................-----------R-V-..N-----A--Y--IY--TK-G----------TT---TAPA.GSKNN-D-IP---L--S..--NKE-SEKST-E-ASK--A-Q.................. 100
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 -D-I--S...............................................----N----------..NS----R--Y--ML--TS-G----------GR--T-LKG..SKSN-DP-RQ--L--Q..Q--QKCQ--SEEE--SK--A-L.................. 99
CPZ.TZ.00.TAN1 -N-I--Q...............................................VA--E---AA-E-P-..------------P---TK----------R-GRKSAV.HS...TNN-DPVRQ-SLPKR..SRIQNSQE-SQEE--A--TSGGRPRQQDSSVSSGRTSGTS 115
CPZ.TZ.09.UG38 -N-I--Q...............................................VA--N---AA---P-..S-----------PL--TK----------R-GRKPVVYNK....DN-DPVRQ-SLPKR..IRIQNSQ-KPPEE--EQATSGGLPCTEDSSLSSGRTSGPS 115
CPZ.US.85.US_Marilyn -D----N...............................................I----Q---------..N-----------V---TK-G----------GR---TTAK.-SADN-DP-R---F--Q..L-NQ--Q--Q--AL-KQ-TS-QR-................ 102

Tat start exon 1 end exon 2 start
MAC.US.x.239 --TPLREQENSLESSNERSSCISEADA...................STPESANLG-EILSQLYR-LE--Y.NT-------Y---F--LK-G---C-EQSRK-R-TPKK.......AK-NT-SASNKPISN-TRHCQ-EKA--ETVEKAVATAPGLGR............. 130
H2A.DE.x.BEN --TPLKAPESSLKPYNEPSSCTSERDV...................TAQELAKQG-ELLAQLHR-LEP-T.NK----R-S----L--SK-G-----E--G--R-TPRK.......TKTPSPSA-DKSIST-TGDSQ-TKEQ--TSEA-VVTTCGLGQ............. 130
H2A.GW.x.ALI --TPLKEPGSSLMPYNEPSSCTSEQDV...................AVQELAKQG-EILSQLYR-LET-N.NT----E--Y---L--LN-G---W-D--G--R-SPKK.......IK-HS-SASDKSIST-TRNSQ-E-KQ--TLET-LGTDCGPGRSHIYIS....... 136
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST --TPLKAPEGSLGSYNEPSSCTSEQDA...................AAQGLVSPGDEILYQLY--LE--D.NK-------Y---M--LN-G---W-E--G--R-TPKK.......TK-HS-SASDKSIST-TGNSQ-EKKQ--TLETALETIGGPGR............. 130
H2B.CI.x.EHO --IPLKEQESSLNSSSGHSSSTSEGVA...................NTQGLDNRG-EILSQLYR-LK--S.NT------SY---L--LK-G---C-E-SRK-SSK--K.........TTT-SA-NESLSA-TGDSQ-TKKQ--EVET-RATDLGPGRSNTSTSRFAN... 138
H2B.GH.86.D205_ALT --IPLQEQESSLKSSNEPSSSTSEPVV...................NTQGLDNQG-EILSQLYR-LK--D.NT-------Y---L--LK-G---C-D-SR--SAK--K.........TTAPSA-DKSLSA-TGDSQ-TKKQ--EVET-G-TDPGPGR............. 128
H2G.CI.92.Abt96 --TPSREQENSLKSCRELSSCTFEETV...................DAPGLEGTQAEILYQLYR-LE--S.NK-------Y---L--LN-G--VC-EQPR--RTPKKTK........-NSFSASNESISA-TRNXQ--KK*-EKVETKVATDLGLGR............. 128
H2U.FR.96.12034 --IPLKEQESSLKSCKEQSSSTSEGDV...................GTQGSAAAG-EILSQLYR-LE--S.NK-------Y---L--LK-G---C-EQPR--SPKKVK.........-YS-APSNKSLSNGTRNSQ---K*--ALETAVATDLGLGR............. 127
COL.CM.x.CGU1 -S.........................................................LSLYAKPLEACNDK-W--A------L--LS-G---R-KKN-SATQ...............TQSVAKTGSGNSQTTQKKYTES--TAAADFG-................... 79
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 -D..............................................LFQGRGRGEAN-...........PS----I-T---YL--TQ-G---T--TRR-KR-APESA..TSDSSNQDIVSKQPLSRRRISSFQEKEKEALEAAPGDGGL-RRKDS............. 98
DEB.CM.99.CM40 --SI--FEERANTPH........................................................PA-M--A-IL---L---Q-G------PRR-KRKC-REYTPAAESN-PDQDFV-EQPLPQ-RRKCFDSQK-EAEVE--AGPGGQHCREDSSVSSGRISNN 114
DEB.CM.99.CM5 --.......................................................EID-FKETANTPH.P--M--A-TM---L--MQ-G---Y--SRR-KR--GSSFA...ANDKDHQEFI-EQPLPQ-RWKCFNS-E-ETKVEKASRAGGRHRPEDS.......... 101
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 -N......................................................ADSIDPFAGNKTPC.NT----H-AY---L--LQ-G---V---AP-KRP-AR......QSGTPDQEAVSKQSLSDPRRQQISQKKE-EKVETATGSSGGNIREDS.......... 99
DRL.x.x.FAO -D...........................................ARKVDLDQQDAGTHFEPF-GR-NNC.NT-W--Y-AY---L--LQ-G---R-NVSRP-K-TATVV....SRVSETGDTPVARR-TTTDSQ-EK--KS-TEASG-SDQNPPSQDPPKLGAKKQ.... 118
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H102_AG.NG.x.IBNG ---M....GI-KNYPLL-----NIFW.IMI--...NA-Q-.....------------T-E...---------------------------.-------...IH-E----K----..--N----------------------------T-D-HNFN-SYSNS-NLTS.... 144
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CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -GM...KYYWWRNSCRSISIKLI-I-.WIAS-FG..E-NW.....-----------R--K...----------S-S--A--I---Q----.---T---...-L-P----E----..E-Y--D--Q-------E--------------T-T-NNPT-TSC-.......... 140
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CPZ.US.85.US_Marilyn -K-M....EKKKRLW....LSYC--SSLII...P.GLSS-.....-A---------RDVE...------------KQ-A--I---Q----.-------...-H-P----K-D--..E-N-A---Q--------------I-------TMT-LNPDSN............. 131

Env start
* * * * * *

V1
signal peptide end gp120 start
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H1N.CM.04.04CM_1015_04 ----DTDDI-X-XXX.............DNML--W-XT-S------G--.XGGQVQ-..--AMT-Y....N-E-I--DI------V-E.E-KSMWDRTKE.KIK..-LL........................GNNTTF.....KSRVNI-----VRHFM--------L- 372
H1N.CM.04.04CM_1131_03 ----D-TDI---......N..DSG-.ILGN-L--W-KT-L------G--.-GGQVQ-..--AMT-Y....N-E-I--DI------V-EEE-KSMWNRTKE.KIK..DIL........................GNKTTFEARG.ND....-S---VTHLM--------L- 386
H1N.CM.06.U14296 -----D.DI-V-.....NN..S......GNML--WXET-S------G--.-GGQVQ-..--AMT-Y....N-E-I--DI-----IV--KD-ESMWNKTKA.KIK..ETL........................GENITFRARK.KN....E----VXNLM---H------ 388
H1N.CM.06.U14842 ----DTDDI---......N..SSDSNTSGDLL--W-KT-S------G--.-GGQVQ-..---MT-Y....N-ERI--DI-----SV--KD-GAMWNSTKE.KIR..NLLG.......................SKNITFRARGKND.....----VTHLML--------- 387
H1N.CM.95.YBF30 ----NTDGI---............N-SHSNLL--W-ET-P------G--.-GGQVQ-..--AMT-Y....N-E-IV-DI---Y--V-KEL-EPMWNRTREEIKKIL-K-N...............................ITFRARERNE--L-VTHLM---R------ 384
H1N.CM.97.YBF106 ----DTDDI---.........HH....GGNLL--W-ET-S------G--.-GGQVQ-..--AMT-Y....N-E-IV-DV---Y--V-E.E-GSMWNKTKK.KIK..RLLGN..................NTTFKAQDK...........N---L-VTHLM---X------ 370
H1P.FR.06.RBF168 --T---X-PLVI........TQ-VS-TRYV---K--XN-SLT-V--G--.--XQVQ-..--MTWY.....NMKFYTXDIXK-Y--X-MQX-TK--ESVSKAIWKAYPQPPNQNH............................TFV-RN-T-----VSFLH-S-H------ 386
CPZ.CD.90.ANT --TYQTNTS-VM........NGRKNESVLVRFGKEFENLT-T-I--G-RTV-.NLQ-..---MT-Y....NVEIAT-DT-K-F-TVNKTL-EQARNKTEHV-A-HWKKVDNKTN............................AKTIWTFQD----VKV-W---Q------ 388
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -----T-NITV-........VN-ASK-THDW----S-A-NLT-K-VG--.--GKVQ-..---MT-Y....NMDHIF-DT-K-F-ELNGTT--E--QKVRES-IKEIKA-ANGTY............................NIT-EP--------AN-M---------- 398
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 ------NSTXX-........TEXMXXMDX-----FHKR-QMT-I--G--.S-GQ-Q-..--AMS-Y....NLENI--DT---Y--X-A-E-EQRXXDTXRAIKSLKPGSNITF.................................TDQQ-------NMM---------- 370
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -----TSNI---.........N-SK-...-LL----E-IP------G-K.--GQVQ-..---MT-Y....N-ENI--DT---Y-EVN-T.-EQIWNTTKQIIINN.......RK............................NIT-IPNP---L-VTNLMI--------- 369
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -------KIM--..........YKA-...KVL------IH-----VG-KTIKG.-PL..---QL-Y....GTETVV-DT-E---E-NQTH-YKI-N-VKRE-TTV-NESNK...............................TVH-AN-------VANLH---------- 374
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 --T-E-KVT-LD.........R-VSNDMD----K--ET-RL----TG--TIKG.-P-..--SQI-Y....G-ETV--DT---F-QLNKTV-T--F-KVRHA-N-TYKG.YLGNE............................TIT-GP-T---L-VTNLHLI-------- 407
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 ------GNKTVV........R-RSKS-TE------A-AIY-----LG-KTIEG.-P-..---QI-Y....RTKTVV-DT-G-E-R-NGTA--E--R-VKEA-NNTYR-LNLSL............................TEIN-EGA----L-VT--Y---------- 378
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ---T-DNQT-A-...........IDPSENLA-I--KDP-K-T-R--G--.--GQ-Q-..--AMT-Y....N-ENVV-DT-K-Y-E-NGTQ-AKA-NETKEV--NILRK..................................NIS-MVP------VTN-H---------- 374
CPZ.GA.88.GAB1 ------GNITV-........VE-KSK-TDVW----VEA-SL--H--G--.--GEVQ-..---MT-Y....N-ENVV-DT-S-Y-K-NGTT--R-VEEVKKA-ATSSNRTAAN-...............................TLNRA------VTH-M---------- 383
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 --------E-VF.....RTKNMTAPGLSD-V----KRAIP---S--G--.-GRA-NL..S--TT-F....NTEAL---P-K-S-HLNGTL---I-NR-KQ-IKNSTTWHRGD-...............................T-TKHP-----V-NFM---------- 386
CPZ.TZ.00.TAN1 ----E---TKAY.........FVN-SVNTPLL-KF-V-INLT-E-TG--.--GQVQ-..---MT-Y....N-ENVV-DT-K-Y-SVNATT-YRN-DWAMAAINTTMRARNETV.............................QQT-QWQRD----VTSFW---Q------ 383
CPZ.TZ.09.UG38 --T-EKHNTTAY.........FATPTHN-PLLIKF-K--DM----TG--.S-GQVQ-..---MT-Y....N-ENIV--T-K-Y-TVNYQE-SHAIGEAKKVAE-ALKK-I-FR..................................WNQ---L-VTNFW---Q------ 374
CPZ.US.85.US_Marilyn -----TKN-TV-..........SK.NF-DI-L--FSEG-NMT-I--G--.-VGNVQL..---MT-Y....N-P-IV-DV-E------KLT-EKQR-YTLEIIKKEANLT-V.................................ELIPNA-----V-NMML--------- 365

* * * *
V3 V4

V3 tip

MAC.US.x.239 --TR--NRTY-Y.........WHGR--RTI-SLNKYYNLTMK-R--G-K.-VLPVT-..MS-LV-.....HSQPINDRPK--W-WF.GG--KDAI-EVKQTIVKHPRYTG-NNT..........................DKINLTAP.G-----VTFMWT--R---L-- 402
H2A.DE.x.BEN --TR--NRTY-Y.........WHGR--RTI-SLNKYYNLTMR-K--G-K.-VLP-TL..MS-LV-.....HSQPINTRP---W-RF.GGR-REAMQEVKQT-VQHPRYKGINDT..........................GKINFT-PGA-S---VAFMWT--R---L-- 397
H2A.GW.x.ALI --TR--NRTY-Y.........WHGR--RTI-SLNKHYNLTMH-K--G-K.-VVP-TL..MS-LI-.....HSQPINKRP---W-WF.KGE-RKAMQEVKET-VKHPRYKG-NDT..........................NQINFT-PGR-S-A-V-YMWT--R---LH- 394
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST --TR--NRTY-Y.........WHGR--RTI-SLNKFYNLTVH-K--G-K.-VVP-TL..MS-LV-.....HSQPINRRP---W-WF.KGE-KEAM-EVKLT-AKHPRYKG-NDT..........................EKIRFIAPGERS---VAYMWT--R---L-- 391
H2B.CI.x.EHO --TR--NRTY-Y.........WHGK--RTI-SLNSYYNLTMH-K--G-K.MVVP--T..VS-IL-.....HSQPINKRPK--W-WF.KGN-TEAIQEVKETIKNHPRYSG-TNI..........................SQIRLAEHARSS---VRYMWT--R---L-- 395
H2B.GH.86.D205_ALT --TR--NRTY-Y.........WHEK--RTI-SLNTYYNLS-H-K--G-K.-VVP--T..VS-LL-.....HSQPINKRP---W-WF.KGN-TEAI-EVKRTIIKHPRYKGGAKNIT........................SVKLVSEHGK-S---TTYMWT--R---L-- 399
H2G.CI.92.Abt96 --TR--NRTY-Y.........WHGR--RTI-SLNKYYNLT-X-R--G-K.-VLP-T-..MS-LV-.....HSQPINERP---W-WF.GG--KEAMQEVKETVVKHPSYKG-NDT..........................KXITFTTPGE-S---VKFMWT--R---L-- 403
H2U.FR.96.12034 --TRS-NRTY-Y.........WHGR--RTI-SLNKYYNLTMY-R--G-K.-VLPVT-..MS-LV-.....HSQAINN-PK--W-WF.GGN-KGAIQEVKETIANHPRYHG-KNI..........................SQINLAEPAG.--S-VKFMWT--R---L-- 398
COL.CM.x.CGU1 -A-KELSDWAKD......REG-WKN-SGTIEYYWFPKDIALG-I-RG-S.SHRNLNT..AN-AK-Y....YELIPYSKGIYGR-QFVPMTGQ-KKNKTQFAIEIKKNLTAWLERISRKNI.....................TITPRNGNRTS---ATFTFVI-HRL---- 395
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 ---DE-RAEE-HV....IRK..GLENKTI--RIPPEYNLRLD-V--G-K.-YRATHM..AT-LS-Y....-TFVERLRIKR---RM.-GN-SGAVSD-KQV-KGIY...NVTN...............................ITMHYP---R-VQRVW-Q-H--Y--- 378
DEB.CM.99.CM40 ---DE-RAEELHI..IRKEVKGEVQNGSI--R-PAKYNLTLT-V--G-K.-YRA-HM..AT-LS-Y....-TFIQRLRIKR---RL.NGS-A-AT-EMRQ-IL-I--KANRTNN..............................LTIHYPK--R-VQSVW-Q-H------ 397
DEB.CM.99.CM5 ---DE-RAED-HI....IRK..GLENKTI-VRIPPKYNLSLD-V--G-K.-YRAVHM..AT-LS-Y....-TFIPRLRIKR---RM.-GN-TGAV-E-R-R-K-IY...NVTK...............................ITVHYP---R-VQNTW-Q-H------ 379
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 -STVELLDNHTQI....IRN.TSKDNQTIA-LFRKSSVIKLK----G-V.-L-GLNM..AA-IVMR....ATIIPRRAI-R-A-K-VGGN-TR-RQE-EKAVK-E-NI-G-VKW...............................DVPRV-----TSSAR-Q-R------ 393
DRL.x.x.FAO --TKHGQDEL-ET.....RGKPD-LNHKYVFR-NKKWNLK-I-R-KG-R.SIISTPS..AS-LL-Y....HGLEPGK-LKRGM-KF.EGQ-GKA-GSL-KE-KSVS-SIWRNTTNSTCISLKGKKI....QDRNVTGCMLKQLKVDNYTTK--LASENLMML----Y-F- 436
GOR.CM.04.SIVgorCP684con --T--KGNNATI.......I-S-SS-S-TD---K-ANP---T-E-TG--.--GQ-QV..--LTIY.....NSENI---T-K-F-KYNXTA-QKA-QATVRA-KTNLTHYFN....................................K-------VTSLH---H------ 373
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 --T---GNAT-I........-K-SS-SG-D---K-ARP---T-E-TG--.--GQ-Q-..--MTIY.....NSENIV--T-K-F-KYNETN-QGA--DTVQA-N-SLIHFR.....................................N-------VTFLH---H------ 372
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con --T--K-HAT-I........-K-S--SG-D---K-AR----T-E-TS--.--GQ-QV..--MTIY.....NSENIV--T-K-F-KYNKTN-Q-A--DTVRA-KANQIRFQ.....................................N-------VTFLH---H------ 366
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 ---RS-NRTE-W.......QKGGNDNDTVI-KLNKFYNLTVR-R--G-K.-VLPVT-..MA-LV-.....HSQ-YNTRLK--W-HF.QGD-KGAW-EVREEVKKVKNLTEVS-E...........................NIHLRRIW..----SANFW---Q------ 389
GSN.CM.99.CN166 --TYQPGNNTRIM.......MNGMKNESIV-GFGEDYHLNLT-I--G-K.-IRNLQ-..-A-MT-Y....SQVIVG--T-K-Y-RLDPDR--RAIREAMKAMN-HWE-KTG...........................RNDTQIRWTSEPK--L-VQ--W-Q-Q------ 401
GSN.CM.99.CN71 --TYQPGNNTRVM.......MNGKKNESIV-GFGEDYQLTLT-I--G-K.-L-NLQ-..-A-MT-Y....SQIIVG-DT-K-Y-KLNHT--DIAIR-AMKAMKNHWEKINNDTT........................PNKTQIRWTSEPK--L-VQ--W-Q-Q------ 406
LST.CD.88.SIVlhoest447 --TNHTDDEL-PL...TPKKMG-LLEAKFVYK-AGKWGLI-R-I-KG-R.SEVSTIS..ST-LL-Y....YGLEHGSRL-L-Q-KF.EGQ-GRMFHNLGNM-KRLNATAMNYTHGNCIDNT...........KPCGRQLKGLPIANMTRR--NLATEMLMHT--E-M-F- 426
LST.KE.x.lho7 --TNHTRDEL-PL...TPNKMEDLNGAKFVYK-AGKWGLI-R-I-KG-R.SEVSTIS..ST-YL-Y....YGLEHGSRL-L-Q-KF.EGQ-GRMFNNLGKM-K-LNAEAMNYTEGTGTCDSKK.........TTCGRKLKGLPIANMTRH-A-LATEMLMHT--E-M-F- 423
MND-1.GA.x.MNDGB1 --TMHK.-GELIPIDDKYRGPEE-HQRKFVYK-PGKYGLK-E-H-KG-R.SVVSTPS..AT-LL-Y....HGLEPGK-LKKGM-TF.KGR-GLA-WSL-KE-NKLNDSI-VNQTCKNFTSTGEENKQNTDKQKEFAKCIKTLKIDNYTT-.--RAAEMMMMT-Q--M-F- 420
MND-2.CM.98.CM16 S-TKHDYNEL-QT..NTKKGKEE-H-HKYVYR-DEKYNLQVV-R-KG-R.SVISTPS..AT-LI-Y....SGLEPGK-LKKGM-QL.KGQ-GIAMHDL-IE--KIDSSIWRNVT.KGYCKGLKRK.......ENRTGCALKTIKVSDYTTK-E-GAE-IMLL----Y-F- 415
MND-2.GA.x.M14 --TKHNYDEL-LV..NPQ...KE-H-HKYVYR-NKKWGLKVV-D-KG-R.SIVSVPS..AS-LI-Y....HGLEPGR-LKKGM-RL.IGQ-GRA-NALSRE-KKVNASIYRGFNASGPCRGINNR.....GVVNKTGCALKTIEVSNYTTI-E-GAE-IMIL----Y-F- 415
MND-2.x.x.5440 --TKHDYDEL-QT..NPRKGKDE-H-HKYVYR-DKKWGLQVR-R-KG-R.SIISTPS..ST-LL-Y....HGLEPGK-L-KGK-QL.EG--GQA-HSLSLE--KINDSIYKDNH.NMTCKSSNNK.......KNTTGCHLKTISISESTVK-E-GAE-IMLL----Y-F- 436
MNE.US.x.MNE027 --TR--NRTY-Y.........WHSK--RTI-SLNKYNNLTMK-R--G-K.-VLPVT-..MS-LV-.....HSQPINERPK--W-RF.EGN-KEAI-EVKQTIVKHPRYTG-NNT..........................DKINLTAPRG.----VTFMWT--R---L-- 403
MON.CM.99.L1_99CML1 -STGNAPNTTVM........MNKQKNESIVVRLAKHLH-N-T-I--G-K.-IRNLQ-..-A-MT-Y....SQLIVG--T-K-Y-KVNKTQ-ETA-QAVHEAVKTEWEKKNNGTN..........................VTTISWRFQPQ--K-VQ--W---Q------ 387
MUS-1.CM.01.CM1239 --TYL-GNNTAVM.......MNGDKNESIG-KFGE-FR-NLT-L--G-K.-IRNLQ-..-A-MT-Y....SQLIVG-DT-R-Y-K-NKTQ-DVA-R-AMLAM-KHWHGRLEKQGE.NITEE...................KIKIRWTSQPK--N-VQ--W---A------ 404
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 --TYL-GNNTAVM.......MNGDKNESIG-KFGE-FR-NLT-I--G-K.-IRNLQ-..-A-MT-Y....SQLIVD-DT-R-Y-K-NKTQ-DPA-R-AMLAM-KHWHGRLQKQNHSSINET...................KIKIRWRSEPK--Q-VQ--W---------- 410
MUS-2.CM.01.CM1246 --TYLPGNDTAVM.......MNGDKNESIA-KFGE-FR-NLT-I--G-K.-IRNLQ-..-A-MT-Y....SQLIVD-DT-R-Y-K-NKTQ-DPA-R-AMIAM-DHWH-RLQKANK.TINKT...................EIKIRWTSEPK--R-VQ--W---Q------ 408
MUS-2.CM.01.CM2500 --TYLPGNDTAVM.......MNGKKNESIA-QFGE-FR-NLT-L--G-K.-IRNLQ-..-A-MS-Y....SQLIVD-DT-R-Y-K-NKTQ-DPA-R-AMKAM-AHWA.KMD.....NRSES...................DIKIRWTSEPK--R-VQ--W---------- 391
OLC.CI.97.97CI12 --TRHKASRL-PI.TGDLNHKPREGTGVYVMAIADKYKL--E-I-KG-R.SIVSVNS..AS-LVYY....AGLEPY--IDKGL-RF.KGQ-GWM-YALGKG-EKENNTWANYTGVNITGIGR.....NSTTFAKAIKR...FKFDE-LKR---DAAENMMMM---YMWF- 416
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 ---IS-NRTW-Y.........QRKQS-RTI-GLNSFYNLTVS-R--S-RTIKGIS.L..AT-.V-.....ISL-VEKRPKG-W-RF.YGN-KGAW-EVKE-VIQTK-YKG-NDT...........................TKINIRSVY---D-TKYFWL--D---L-- 388
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 ---IS-NRTW-Y.........QRKQS-RTV-GLNREYNLTVE-R--S-RTVKGIS.L..AT-.V-.....ISLRVEKRPKG-W-RF.YGN-TGAWEEVKKEVIKTK-YKG-NDT...........................KKIYIRSHY---D-AKYFWL--D---L-- 397
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 ---INVN-TW-Y.........QRRQS-RTV-GLNSFYNLSVT-R--S-R.-V-G-SL..AT-.V-.....ISLRVEKRPKG-W-RF.EGN-TDAW-EVKERVKTTK-YRG-SNT...........................DKIKIRTVY---D-ARYFWL--N---L-- 399
RCM.NG.x.NG411 ---IS-NRTW-Y.........QRKQS-RTV-GLNRHFNLTVT-R--S-RTVKGIS.L..AT-.V-.....ISLRVQKRPKG-W-RF.DGD-KGAW-EVKEAINKTK-YKG-RQP...........................ENITIRSVY---D-AKCFWL--D---L-- 393
SAB.SN.x.SAB1 ---YVANRTE-W.......QKNGNSNDSVI-RLNRYFNLT-R-R--G-K.-VLPVT-..MA-LV-.....HSQ-YNTRLK--W-WF.GGN-RGAW-EVKETIVRLPPKKYSGTN..........................DTNKI-L-RQW----SEFFF---Q------ 399
SMM.SL.92.SL92B --TR--NRTY-Y.........WHGGS-RTI-SLNKYYNLT-K-R--G-K.-VLPVT-..MS-LV-.....HSQPINERP---W-WF.GG--REAMQEVKKTIVKHPRYTG-NDT..........................RKINLTAPGG.----VTFMWT--R---L-- 405
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 --TR--NRTY-Y.........WHGNS-RTI-SLNKYYNLTMK-R--G-K.-VLPVT-..MS-LV-.....HSQPINERPK--W-WF.GGN-SEAIQEVKET-VKHPRYTG-NDT..........................RKINLTAPAG.----VTFMWT--R---L-- 405
STM.US.89.STM_37_16 --TR--NRTY-Y.........WHGR--RTI-SLNKYYNLTMS-R--G-K.-VLPVT-..MS-LV-.....HSQPINERPK--W-WF.GGE-RGAI-EVKET-VKHPRYTG-NDT..........................AKIRIVAPGG.----VTFMWT--R---L-- 401
SUN.GA.98.L14 --TRHK-DEL-PI....NNKVGQGAEGEYVWK-AAKWGLV-Q-I-KG-R.SQVSTIS..ST-LL-Y....YGLEPGSKL-L-Q-KF.VGQ-GRAFATLGKL--QVEPLANMSNG..CTFDNITKT....CRFTNGTDFKKMIKFKPMEKH-A-AATEMLMMT--E-M-F- 429
SYK.KE.x.KE51 --TYKAKDK-RFI.......RQKDKNESVI-L-PEKLGLQLV-E--G-E.SI-N-QL..AA-FFLPVI.QGRL-TGKAAKR-F-KV.KGE-GKFFE-VHNESIKVWK-................................VTSTSWRSQPQ--L-VR--W-Q-------- 388
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM --TYKAKDK-RFI.......KQKDKNESVI-L-PEALRLQ-I-E--G-E.SI-N-QL..AA-YFLPVI.QGKL-TGRDAKR-F-RV.TGN-TEFF--VHEQATKTWK-................................VTNTTWRSQP---L-VR--W-Q-------- 381
TAL.CM.00.266 --TK..-NHTQVI.......HQAPKNESAI-LLGKEHNLT-T-I--G-R.-I-DLQ-..AA-LM-H....SQIIAGK-LNR-Y-KL.EGN-TKAMESANEEIAKRYKEHINNTD..........................KVNITWTAVRR--L-VQLFWHA-Q------ 381
TAL.CM.01.8023 --TK..-NQTQII.......HQAPKNESAI-LLGKEHNIT-Q-I--G-R.-I-DLQ-..AA-LM-H....SQIIAGKDLKR-Y-K-.EGN-TRAMEDVNE-IAKAYKDHINSSS.........................GTAQIRWQGVRK--L-VSLFWHA-Q------ 398
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 ---Q--NRTE-W.......QKHGVSN-SVI-KLNKHYKLK-V-R--G-K.-VLPVT-..MA-LV-.....HSQQYNTKL---W-HF.QGD-KGAWREVRKTIV-LPKEKYRGTN..........................NTRQIWLSRQW----AANIWL--Q------ 400
VER.DE.x.AGM3 ---YS-NRTQ-W.......QKHRVSNDSVLVLFNKHYNLTVT-K--G-K.-VLPVT-..MA-LV-.....HSQRYNTRL---W-HF.QGN-RGAW-EVKNEIVKLPKDRYQGTN..........................DTEEIYL-RLF----AANLW---Q------ 409
VER.KE.x.9063 ---YS-NRTQ-W.......QKHRVNNDSVIVLFNKYYNLTVT-K--G-K.-VLPVT-..MA-LV-.....HSQ-YNTKL---W-HF.QGR-REAW-EVKEEIIKLPKDRYRGTN..........................DTEKIYL-RQF----AANLW---Q------ 409
VER.KE.x.AGM155 ---YS-NRTQ-W.......QKHGVSNDSVL-LLNKHYNLTVT-K--G-K.-VLPVT-..MA-LV-.....HSQ-YNTRL---W-HF.QGN-KGAW-EVQEEIVKLPKERYQGTN..........................DTNKI-L-RQF----AANLW---Q------ 404
VER.KE.x.TYO1_patent ---YH-NRTQ-W.......QKHRVNN-TVL-LFNKHYNLSVT-R--G-K.-VLPVT-..MA-LV-.....HSQ-YNMKL---W-HF.EGN-RGAWREVKQ-IV-LPKDRYKGTN..........................NTEHIYL-RQW----ASNLW---Q------ 402
WRC.CI.97.97CI14 --TRHK-GEL-EV.IGNINHKPKEGSG-FVYK-PDKYN-K-E-H-KG-R.SLVSVNS..AS-LIYY....AGLEPHR-I-KGL-KF.TGL-GKM-YDLGKN-EKYNSSWVNYTEGDCNSKN......NSADFAKCIKR...FQIRNFTRQ-A-RATENIMMI----M-F- 418
WRC.CI.98.98CI04 --TRYKKGELVEI.IGNINHRPHEGTG-FVYK-PSRYK---E-N-KG-R.SVVSVNS..AS-LIYY....AGLEPHR-I-KGL-KF.KGL-GHM-YDLGKN-Q-YNNTWVNYTE.DCNQKN......DSREFAKCIKQ...FQIRNFTRK-A-RATENIMMI----M-F- 428
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 --TKYDKGEL-EV.IGNINHKPKDGTG-FVYK-PAKYN-A-E-H-KG-R.SLVSVSS..AS-LIYY....AGLEPYK-I-K-L-KF.TGQ-GHM-YGLGKE-QAYNSSWVNYTE.ECNKKG......NSSAFATCIKQ...FQIRNFTKQ-A-RATENLMMI----M-F- 420
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H1B.FR.83.HXB2 NSTQLFNSTWFNSTWSTEGSNNT...........EGSDTITLPCRIKQIINMWQKVGKAMYAPPISG...QIRCSSNITGLLLTRDGGN............SNNESEIFRPGGGDMRDNWRSELYKY.KVVKIEPLGVAPTKAKRRVVQ......REKRAV..GIGALFL 520
H1A1.UG.85.U455_U455A -TSG----I-NG-MSNDM-P-G-................---Q-----------R--Q-------Q-...V---E-------------T............N-TKN-T------------K------.-------------R------E......------..-L--I-- 513
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH ----------HANGTWKNTEGAD..............NN------------R--E----------E-...----L-------------SS...........EE-QT--------N-K----------.---------------------......------.GML--M-- 523
H1C.ET.86.ETH2220 -TSN-----KLELFN-STNL-..................---Q-----------G--R-------E-...I-M-R------------AK...........EPHSTK-----E---------------.---E-K--------P-----E......-----A...L----- 508
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V4 V5 gp120 end gp41 start
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SYK.KE.x.KE51 -VSKI-ANVSNGYANP.................SNYAKNLY-S-A-R----Y-GY-T-L--L--TE-...H-K-T----AV-TDIEYYPN...............-QLNFAPTANVE-V--AD-FN-.-LIR-K-I-F---SQR-YELP.....TKQ---APLAL-..-- 515
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM -VSK--ANITNGNASKN.................NYASNLR-S-A-R----D-RY-R-LI-L--TA-...H-K-T--V-AV-TDIEYYPG...............-TLNFTPTANVE-V--AD-FN-.-LIQ-K-I-F---DQR-YELP....NT-----APLAL-..-- 509
TAL.CM.00.266 -ISSM-LN-SYEYNYTSNQGKLHQGVIGK.KPRSSDRTKFYMS-QLR-M--R-SR-E-L--L--RE-...HLQ-K-------VDINHHRG......S........-D-TVEPSSQI--S--AAVSR-.--IE-V-F-Y---NIR-YDGP....ANKQ---APLAL-..-I 526
TAL.CM.01.8023 -ISSM-MK-NYTYNYTA-KGVLHQEKIGRQEHRYSDRTKFFMS-QLR-M--R-S--E-L--L--RE-...HLS-K--V--I-VDINHYKG......N........DI-SVEPSSQI--A--AAVAR-.--IE-T-I-F---NIR-YDGP....ATK----APLAL-..-I 544
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 TPDWFV-WLNNE-NSGR..NVDVEGNNCTTGKDKRCYKRTYV--H-RS-V-D-YTLS-KT----RE-...HLE-T-TV-SMMVSL-YNSK...............ERTNVTLTANLENI-AY--GR-.-LIE---I-F---EIR-Y-GPT.....----VP.FVL-..-- 541
VER.DE.x.AGM3 KMDWFL-YLNNRTVDPD..H-PCNGTKGKGKAPGPCAQRTYVA-H-RSV--D-YTLSRKT----RE-...HLQ-T-TV--MSVELNYNSK...............NRTNVTLSPQIETI-AA--GR-.-L-E-T-I-F---EVR-YTGG....HD-T--VP.FVL-..-- 551
VER.KE.x.9063 KMDWFL-YLNNQ-VDAN..H-QCSNETKKGNAPGPCVQRTYVA-H-RSV--D-YTIS-KV----RE-...HLE-T-TV--MTVELNYN-N...............YRTNVTLSPQIEGI-AA--GR-.-L-E-T-I-F---NVR-YTGG....QD-S--VP.FVL-..-- 551
VER.KE.x.AGM155 KMDWFL-YLNNLTVDAD..H-HCKNNAGKGRSPGPCVQRTYVA-H-RSV--D-YTIS-KT----RE-...HLQ-T-TV--MTVELNYN-Q...............NRTNVTLSPQIETI-AA--GR-.-L-E-T-I-F---EVR-YTGG....QE-Q--VP.FVL-..-- 546
VER.KE.x.TYO1_patent KMDWFL-YLNNKTWDAD..H-FCSSKK.KGHAPGPCVQRTYVA-H-RSV--D-YTLS-KT----RE-...HLQ-R-TV--MTVELNYNSK...............NRTNVTLSPQIESI-AA--GR-.-L-E-T-I-F---EVR-YTGG....HE-Q--VP.FVL-..-- 543
WRC.CI.97.97CI14 -I-RIADAWNNR-ETKW.....................YPWS--T-RN-VED-AH--IKV-L--V--FNNH---....-QRVTEILFNWE..............RNQVMFQAPSNIQNSFVAVGQ--.-L--LKMI-M--GDG--V-PPE...HR----GA.IIL-..I- 542
WRC.CI.98.98CI04 -I-KIADAWNNKNESKW.....................YPWS--T-RN-VDD-AH--VKV-L--V--FRNH---....-QRVTEILFNWE..............NKQVEFQAPSNIQNSFVAVGQ--.-L-RLKMI-L--GDGR-VTPKE...HH----GA.IVL-..I- 552
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 -I-KIADWWNNKTEKRW.....................YPWA--T-RS-VDD-ASI--KI-L--V--FNNH---....-QRVSEVLFNWE..............NGQVEFQAPSH-QNSFVAVGQ--.-L--LKLI-----DG--VTPPD...HH----GA.IVL-..L- 544
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H1B.FR.83.HXB2 GFLGAAGSTMGAASMTLTVQARQLLSGIVQQQNNLL.RAIEAQQHLLQLTVWGIKQLQARILAVERYLKDQQLLGIWGCSGKLICTTAVPWNASWSNKS.............LEQIWNHTTWMEWDREINNYTSLIHSLIEESQNQQEKNEQELLELDKWAS.LWNWFNI 675
H1A1.UG.85.U455_U455A --------------I-----------------S---.----------K------------V-------Q------------------T----S------.............Q-D---NM--LQ-EK--SS--GI-YQ-------------LD--A-----N.-*----- 667
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH ----------------------L-------------.---------FE------------V--------------------------T---------R-.............QDY---NM-----E-------G--YN------------------------.--T--D- 678
H1C.ET.86.ETH2220 --------------I-----------------S---.K-------M------------T-V--I--H-R-----------------------S------.............Q-E--DNM---Q-----S---DI-YN-L-V-----D---KD--A----EN.------- 663
H1D.CD.84.84ZR085 -----------------------V------------.---------------------------------------------H----T----S----R-.............V-Y--GNM---Q-E---D---G--YN------I------K----------.-----S- 675
H1F1.BE.93.VI850 ----DSREH-----I---------------------.-----------------------V--------------------------N----S------.............Q-E---NM-----EK--S--SNI-YK-----------------A------.-----D- 651
H1G.SE.93.SE6165_G6165 --------------I-----V-----------G---.-----------------------L--------------------------N----V------.............YNE--DNM--I--E-------YQ-Y--L------------D--A--Q---.-----G- 678
H1H.CF.90.056 --------------I-----------------S---.---Q-R--M--------------V-------R------------------N----S------.............QSE--DNM------KQ-S---EE-YR-L-V--T-------D--A------.--T--D- 664
H1J.SE.93.SE9280_7887 ----T---------I-----V-----------S---.K---------K------------V--------------------------N-----------.............Y-D--ENM--IQ-E-------GI-Y-----A-----N--KD--A----TN.------- 667
H1K.CM.96.96CM_MP535 --------------I-----------------S---.--------------------R-----------------------------N----S-----.............SW-E---NM-----EK--G--SDT-YK------T-------D--A------.-----D- 661
H101_AE.TH.90.CM240 --------------I-----------------S---.-----------------------V----------KF--L------I---------ST---R-.............F-E---NM--I--E---S---NQ-YEILT------DR--KD---------.-----D- 669
H102_AG.NG.x.IBNG ------------R-I-----------------S---.K---------K------------V--L----R------------------T----S-----T.............FND--DNM--IQ-EK--S---DI-YN-------R------D--A------.-----D- 666
H103_AB.RU.97.KAL153_2 --------------I---------------------.-----------------------V-------------------------------T-----P.............-DE-*-NM-----E-------G--YN---------------I-A------.-----D- 658
H104_cpx.CY.94.94CY032_3 --------------------------------S---.----------R------------V--L-S---------------------N----S------.............YND--DNM--LQ--K------QI-YG-L------------D--A------.-----S- 673
H1O.BE.87.ANT70 -V-S---------AT--A--THT--K------D---.---Q---Q--R-SX---R--R--L--L-TL-QN----SL---K---V-Y-S-K--RT-..............IGN.-S--DTL--Q----Q-S-IS-T-YEE-QKA-V---Q--KK-----E---.I---LD- 671
H1O.CM.91.MVP5180 -V-S---------ATA---RTHSV-K------D---.---Q------R-S----R--R--LQ-L-TLIQN--R-NL---K-----Y-S-K--T---GR...........YN.DDS--DNL--QQ--QH---VS-I-YDE-QAA-D-----VKA-----E---.-----D- 684
H1O.FR.92.VAU -I-S---------ATA---RTQH-IK------D---.---Q------R-S----R--R--L--L-TFIQN---HNL---KNR---Y-S-K--KT-GG............DN..-S--DEL--QQ--QQ---VS-F-YEK-Q-A-E------K------E---.I---LD- 685
H1O.SN.99.99SE_MP1299 -V-S---------ATA-A--TQS-MK------D---.---Q---Q--R-S----R--R--L--L-TLIQN----NL---K-----Y-S-K--TT-T-CTNT........NK.-DD--DKL--QQ--QQ-S-VS-I-YEE-RNA-V---Q--KK-----E---.I---LD- 690
H1O.SN.99.99SE_MP1300 -V-S---------AT--A--THT-MK------D---.---Q---Q--R-S----R--R--L--L-TLIQN----NL---K-R-V-Y-S-K--RT-.....TN......NNTD-DT--GNL--Q---QQ-S-ISAT-YDE-QKA-V---H--KK-----E---.I---LD- 679
H1O.US.99.99USTWLA -V-S---------GI--S-RTHS-IR------D---.---Q------R-S----R--R--LQ-L-TLMQN----NL---K--S--Y-S-K--ET-GG...............NLS--DSL--QQ--QQVS-VS-F-YDK-Q-A-E---E--RA-----E---.I---LD- 682
H1O.US.x.I_2478B -V-S---------ATA----THT-IK------D---.---Q------R-S----R--R--L--L-TLIQN----NS---K-R-V-Y-S-I--T-EW.............KG.N-S--GNL--QQ--Q--D-VSAT-FEE-LKA-V---A--KK-----E---.I---LD- 710
H1N.CM.02.DJO0131 --------------I-------T------------V.------------SI------R-KV--I----R---I-SL------T--Y-T----ET---NTS............YDX--GNL--QQ---KVR--SGV-FE--XKA-E--NT--KS-----Q---.-----S- 652
H1N.CM.02.SJGddd ---R----------I-------T----L--------.--L---H-----S---------KV--I--F-R---I--L------X--Y-T----ET--SNTS............YDT---NL--Q---KKVRX-SGV-FN---QA-E--NT--RS-----Q---.--T--DL 648
H1N.CM.04.04CM_1015_04 --------------I-------N-------------.-------Q----SI--------KV--I----R---I-SL------T--Y-T----ET---HTS............YDS--GNL--QQ--EKVR--SGV-FD---QA-E--NT--KS-----Q-T-.-----D- 645
H1N.CM.04.04CM_1131_03 --------------I-------T-------------.--X-X--X----SI------X-KV--IX---R---I-XL------T--Y-T----ET--XXTX............YXX--XNL--XX--XKVR--SGX-FX-X-QA-E-XNT--KS-----Q--X.-----D- 664
H1N.CM.06.U14296 --------------I-------TV------------.------------S----------V--I----X---I--L------P--Y-T----ET--SNTS............YDT--DNL--QQ--QKVR--SGV-FG---QA-E--NX--KS-----Q---.-----D- 670
H1N.CM.06.U14842 --------------I-------T---X-X-------.------------SI------R-KV--I--------I-SL------T--Y-T----ET--SNTS............YDT---NL--QQ--XKVR--SGV-FDX--QA-E--NT--KS--X-XH---.-----D- 667
H1N.CM.95.YBF30 --------------I-------T----------I--.------------SI--------KV--I----R---I-SL------T--Y-T----ET---NTS............YDT---NL--QQ--EKVR--SGV-FG---QA-E--NT--KS-----Q-D-.--S--G- 664
H1N.CM.97.YBF106 --------------I-------T-------------.------------SI------R-KV--I----R---I-SL------T--Y-T----DX--SNTS............YDT--XNL--QQ---KVR--SGV-FD---QA-E--NT--KA-----Q---.-----D- 647
H1P.FR.06.RBF168 --MS---------AV--------V-H--------M-.-------E--R-S----R--R--L--I-T--R------L-----QIV-Y-N----R--T---..........ETE-DGX-TNL--Q---KLVD---DT-YLE-QRA-D--XA--KK-----Q--Q.----LD- 690
CPZ.CD.90.ANT -L-S----------IA--A-T-N-XH------A---.Q---T-------S---V------M----K--R-----SL---AD-VT-H-T----N--V-FTQTC....AKNSSDIQC--ENM--Q----LVQ-S-GQ-YNILQIAHE---R-KK--Y-----S-.-----D- 677
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -------------AV---------------------.----------------V------L-------Q---I--L------S--Y-T----KT--G.............KSMSD---NL--QQ--KL-T---GT-FG-L--A-S------KD-----Q---.-----D- 676
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 --------------L---------------------.------------S----------V-----------I--L------S--Y-T----ST-GAN............TSYDE---NL--QD--KRVK--SGV-FD---QA-E-XNT--RS-----Q-S-.-----D- 661
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 --------------I-------K-------------.------------S----------V--I----R---I--L------SV-Y-N----TT---............NNSYDT--GNM--QN--EQVR--SGV-FG-L-QA-E--SI--KS-----Q-S-.-----D- 647
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 --------------L----------T------S---.------------S----------V--I-----------------------S----RT---.............KTYNE--DNM--------VR---EI-YG---QA-D---N--KK-----H-T-.-----D- 657
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 --------------L-----------------S---.------------S----------V--------------L-----------S----TT-T-.............KSYDD--YNM---Q--K-VS---DV-YN-L-KA-T---N--K----------.-----D- 689
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 --M----------AL-------N---------S---.K-----------S----------V--------------L-----------N----NT--K-...........LGTNLSF-DNM---Q-EK--D---ET-YE-LTR------V------A----S-.-----D- 653
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 --------------VV---------T----------.------------S----------V-------R------L---T--T--P---R--KT-G-I............SDYQV---NY--QQ----V----G--YT-L--ANT------K------S--N.--S--D- 664
CPZ.GA.88.GAB1 -------------AV---------------------.K-----------SI--V------L-------Q---I--L------AV-Y-T----N--PGS............NSTDD--GNL--QQ--KLVS---GK-FG-L--A-S------RD-----Q---.-----D- 666
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 --------------VM------N-------------.------------S----------V-----------V-AL------TV-YST----T--NSNK............SY-D--SNL--QQ--KLVE-H-GT-FQ-LQRAHE--NS--K------Q-S-.-----D- 667
CPZ.TZ.00.TAN1 ---S----------IA--A---G---------Q---.Q-----------S----------M----K-IR-----SL---AN--V-HSS----LT-AED-TKCNHSD...AKYYDC---NL--Q----LVE-S-GT-Y--L-KA-T-----K---------S-.--D--D- 676
CPZ.TZ.09.UG38 ---S----------IA--A---G---------H---.Q-----------S----------M----K-IR-----SV---AN--V-HSN-V--MT-AENGTTCP...QGSEDYYNC---NL--QQ-EKLVA-S-EE-YT-L-KA-V---T-KK--F-----ST.--D--D- 669
CPZ.US.85.US_Marilyn --------------VV--------------------.------------S----------V-----------I--L------T--Y-T----DT---N............LSYDA--GNL--Q----KVR--SGT-F----QA-E--NT--KS-----Q-S-.-----D- 648

*
MAC.US.x.239 ---AT---A-----L---A-S-T--A------QQ--.DVVKR--E--R-----T-N--T-VT-I-K-----AQ-NA---AFRQV-H-T---PNAS.................-TPK--NE--Q--E-KVDFLEEN-TA-L--A-I-----MY--QK-NS-DV.FG---DL 684
H2A.DE.x.BEN ---AT---A---R-L--SA-S-T--A------QQ--.DVVKR--EM-R-----T-N----VT-I-K---H-AQ-NS---AFRQV-H-T---VNDS.................-SPD-KNM--Q--EKQVRYLEAN-SQSL--A-I-----MY--QK-NS-DI.-G---DL 669
H2A.GW.x.ALI ---AT---A--T-AL--SA-S-T--A------QQ--.DVVKR--EM-R-----T-N----VT-I-K-----AR-NS---AFRQV-H-T---VNNS.................-KPD-DNM--Q--EQQVRYLEAN-SEQL-RA-I-----TY--QK-NS-DV.FT--LDL 667
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST ---TT--AA-----L--SA-S-T--A------QQ--.DVVKR--EM-R-----T-N----VT-I-K-----AQ-NS---AFRQV-H-T---VNDT.................-TPD--NM--Q--EQR-R-LEAN-SESL-QA-I-----MY--QK-NS-DV.FG---DL 664
H2B.CI.x.EHO ---AT---A-----L--SA-S-T--A------QQ-V.DVVKR--E--R-----T-N----VT-I-K-----AQ-NS---AFRQV-H-T---VNES.................-KPD--NM--QQ-E-QVRFLDAN-TK-L--A-I-----MY--QK-NQ-DI.FS---DF 668
H2B.GH.86.D205_ALT ---AM---A---T-L--SA-S-T--A------QQPV.DVVKR--E--R-----T-N----VT-I-K-----AQ-NS---AFRQV-H-T---PNET.................-TPN--NM--QQ-EKQVHFLDAN-TA-L--A-I-----MY--QKINS-DV.FG---DL 672
H2G.CI.92.Abt96 ---AM---A--T--L--SA-S-T--A------QQ--.DVVKR--EM-R-----T-N--T-VT-I-K-----AR-NS---AFRQV-H-T---D-LGA--T.............--PQ--NM--Q--EKQ--FLEDN-TR-L--A-I-----MY--QK-NS-DV.FG---DL 689
H2U.FR.96.12034 ---AT---A-----L--SA-S-T--A------QQ--.DVVKR--EM-R-----T-N--T-VT-I-K-----AS-NA---AFRQV-H-T---INDT.................-TPN-DNM--Q--EEKV-YLEEN-TQ-L-AA-I-----MY--QK-NN-DI.FG---DL 679
COL.CM.x.CGU1 AL-SG--AA--S--VA--I--QS-NGRASASS-RM-LKLV-T-SA--------V-N--V-VATI-G--EE-AK-ASI--ANMQ--R-I----KT-................GE-DP-QNM--KQ-HERVR---DI-EADLV-AYDL--E--KK-A--GD-TN.WFSG-GL 671
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 A--ST--AA-----TA----S-S---------QE--.K-V--HG---T--A--V-N-NT-LT-L-K-----SK-NE---AF-Q--H-T----G-I.................GQPD--NM--Q--EQKVA---DIWEEALQKA-EK--Q-VHA-QS-QD-D-.-----DL 654
DEB.CM.99.CM40 A--ST--AA-----TA----S-S---------QE--.K-V--HGQ--T--A--VRN-NT-LT-I-K-----AK-NE---AF-Q--H-T----N-L.................EDPD-DNM--Q--EMKVA---DEWEGALQRA-E---R-VHA-QS-QD-D-.-----DL 677
DEB.CM.99.CM5 A--ST--AA-----TA----S-S---------QE--.K-V--HG---S--A--VRN-NT-LT-I-K-----SK-NE---AF-Q--H-T----HT-.................G-PD--NM--Q--E-KVA---DEWEGALQRA-E---R-VHA-QS-TD-D-.-----DL 657
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 ---S---TV---VGTG-A--S-D--A------QE--.--V-GHSA----S-----N-N--LT-I-K-----A--NE---AW-Q--H-S-E-SNQS...........IPGLALYQPDFQNM--QQ-ETD-AALFGNVSDALKKA-A---R-VH-VQS-YD-DN.-----DL 684
DRL.x.x.FAO -L-SL---A-CSVATAM---SQA--T-M-E--KQ--.-LV-Q--E--K--I--V-N----LT-L-E-IG--AM-SL----FAQV-H-N-V-PNES.................VTPN-TSE-----QKRVDSISNN-TLDLQKAYE-EQ--IF--QK-GDLT-.WA---DF 720
GOR.CM.04.SIVgorCP684con --MS---------AI--------V-H--------M-.---A---E--R-S----R--R--L--I-T--R------L---T-----Y-N----TT-TG-..........SDSE-DG--GNL--QQ--KLVD---DT-FLE-QKA-E---A--KA--------D.--S-LD- 670
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 --MS---------AV--------V-H--------M-.---A---E--R-S----R--R--L--I-T--R------L---T-R---Y-N----KT-TG-..........NDTE-DD--GNM--QQ--KLVD---DT-FLE-QRA-E---A--KA--------D.--S-LD- 666
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con --MS---------AV--------V-H------X-M-.---A---E--R-S----R--R--L--I-T--R------L---T-R---Y-N----KT-TG-..........NETE-DD--GNM--QQ--KLVD---DT-FLE-QKA-E---V--KA--------D.--S-LD- 661
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 -------TA----AT-----S-H--A--L---K---.A-V-Q--Q--K--I--V-N-N--VT-L-K--E--AR-NS---AW-QV-H-T---KYNN..................TPK-DNM--L--E-Q--ALEGN-TQ-L--A---ES--LDLYQK--D-SG.F-S--SL 680
GSN.CM.99.CN166 T--S---T-----ATA--E-S-S--A--M---E---.--V----S---PS--------T-LSSL-K--R--TI-QA---ANRP--H-I----T-..............WANGSLPD-ENM--QK-SMLVE-D-YT-QQ-L-QANQ--AS-LN--MK-S--D-.--S--D- 686
GSN.CM.99.CN71 T--S---A-----ATA----S-S--A------E---.--V----S----S----------LSSL-K--R--TI-QA---ANQP--H-I----D-..............WAKNSTPD-E-M--Q--SKL-E-D-YT-QQ-L-NANH--S--MND--K-S--D-.--S--D- 695
LST.CD.88.SIVlhoest447 -L-S---TA--LV-TI-----QVVIQ--L---KQ--.VLV-K--E--R--I--V-N----LT-I-E-----T--AS---QW-QV-H-N-E--YN..................ITPN-TRD--I----QVGVLEAN-ST-LQ-AYTTELE-RNAFKK-QEFN..F---LD- 708
LST.KE.x.lho7 -L-S---TA--LV-TI-----QAV-Q--L---KQ--.VLV-K--E--R--I--V-N----LT-L-E-V-H-A--AS---QW-QV-H-N-E-TYN..................ITPN-TKD--R--ESKVAI-DKN-T--LQ-AYTTELE-QNKFKK-QEFN..F-S-LD- 705
MND-1.GA.x.MNDGB1 -L-SL---A--SV-VA----SQS-VT---E--KQ--.KL--Q-SE--K--I--V-N--T-LTSL-N-I---A--SQ----WAQV-H-S-E-TNTS.................ITPN-TSE--K--ETRTDYLQQN-TEMLKQAYDREQR-TY--QK-GDLT-.WAS--DF 702
MND-2.CM.98.CM16 -L--L------SVAVA----SQA--N---E--KV--.SL-DQHSE--K--I--V-N----LT-L-D-VA--AR-SM----FAQV-H-H---PNDS.................ITPN-TSE--L---KRVTAL-DNMTVNLQKAYELEQ--IY--EK-GD-T-.WAS--DF 693
MND-2.GA.x.M14 -L--L---A--SVAVA----SQA--N---E--KI--.SL-DQHSE--K--I--V-N----LT-L-D-VA--SR-AV----FSQV-H-N---PNES.................ITPN-TSE--L----RVTAI-NNMTIDLQRAYELEQ--MY--QK-GDLT-.WAS--DL 694
MND-2.x.x.5440 -L--L---A--SVAVA----SQT--N---E--KV--.SL-DQHSE--K--I--V-N--V-LT-L-E-VA--SR-SV----FSQV-H-S-K-PNNS.................IVPN-TSE--L----RV-SIVTNMTIDLQRAYELEQR-IF--QK-GDLNFHGLTG-DL 717
MNE.US.x.MNE027 ---AT---A-----L---A-S-T--A------QQ--.DVVKR--E--R-----T-N--T-VT-I-K-----AQ-NA---AFRQV-H-T---PNAS.................-TPN--NE--Q--E-KVDFLEEN-TA-L--A-I-----MY--QK-NS-DV.FG---DL 687
MON.CM.99.L1_99CML1 ---ST--G-----ATA----S-S--A------E---.--VT---S--------V------LT---KFI---T--NA---AN-AV-H-T----N-..............WAKGHFPE-DNM--QQ-SELVD-D-MT-QQ-L-AA-E--G--QH--MKPGQ-DF.-----D- 677
MUS-1.CM.01.CM1239 ---S---G-----ATA----S-S--A------A---.--V---------S----------LT-L-KFI---A--NL---ANRQ--H-R----T-..............WANHTLPG-ENM--QQ-SKLVD-D-NT-QG-L-AA-K---E-QHK-QK-LE-D-.--E--D- 692
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 ---S---G-----ATA----S-S--A------A---.--V---------S----------LT-L-KFI---A--NL---ANRQ--H-R----D-..............WANHTQPG-ENM--QQ-S-LVD-D-TT-QE-L-LA-R---E-QHK-QK-LE-D-.--E--D- 698
MUS-2.CM.01.CM1246 ---S---G-----ATA----S-S--A------A---.--V---------S----------LT-L-KFV---AI-NL---ANRQ--H-S----D-..............WANHTQPG-DNM--QQ-S-LVD-D-AV--G-L-MA-Q---E-QHK-QK-LE-D-.--E--D- 694
MUS-2.CM.01.CM2500 ---S---G-----ATA----S-S--A------A---.--V-T-------S----------LT-L-KFI---A--NL---ANRQ--H-R----N-..............WANHTQPE-DNM--Q--S-LVD-D-AT-QG-L-LA-K---E-QHK-QK-LE-DA.--E--D- 680
OLC.CI.97.97CI12 -V--L---A--TV-TI----SSH--A---R--KHM-.EM--K--E--K--I--V-N----L-G--K-----A--KQ---EFMQV-H-T----YT..................QSPD-GND--LK-Q-KVD-L-QE-DDRLTIAYQE-QR-QY--QRFQELSD.WTK---L 690
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 ---S---TA----ATA----S-H--A--L---KQ--.DIV-Q-----K-----T-N----VT-I-K--A--S--NTF--AWRQV-H-S---SF..................NKTPD-QKQ--L--E-NVSYLEAN-TASLQ-A-D-H---VH--EK-NN-GD.AFS-LRL 663
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 ---S---TA----ATA----S-H--A--L---KK--.DIV-Q-----R-----T-N----VT-I-K--A--S--NTF--AWRQV-H-T-Q-TF..................NATPE--KQ--L--E-N-SIIEGN-SLALQ-A-D-H-R-VH--EK-NN-GD.AFS-LRL 672
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 ---S---TA----ATA----S-H--A--L---K---.DIVKR--N--K-----T-N----VT-I-K--A--S--NTF--AWRQV-H-V---TF..................NKTPE-QKES-LQ-E-N-SYLEAN-TIALQ-A-D-H---VH--EK-SN-GD.AFS-L-L 674
RCM.NG.x.NG411 ---S---TA----ATA----S-H--A--L---KK--.DIV-Q--E--K-----T-N----VT-I-K--A--S--NTF--AWRQV-H-T-E-IY-Q..................TPE--KQ--L--E-N-SRLEGN-SVALQDA-E-H-R-VHD-EK-NS-GD.MLS-L-M 668
SAB.SN.x.SAB1 -------AA----ATA----SQ---A--L---K---.A-V-Q--QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--E--AR-N----AFRQV-H-T-L-KYNN..................TPD-ENM--Q--E-Q-EK-EAN-SRIL-QAHE-EQ--LDSYQK-VS-SD.F-S--DL 685
SMM.SL.92.SL92B ---AT---A-----L---A-S-T--A------QQ--.DVVKR--E--R-----T-N--T-VT-I-K-----AQ-NS---AFRQV-H-T-L-PNDS.................-VPD--NM--Q--EKKVEFLEAN-TQML--ARL-----MY--QK-NS-DV.FG---DL 691
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ---AT---A-----L--SA-S-T--A------QQ--.DVVKR-HE--R-----T-N--T-VT-I-K-----AQ-NS---AFRQV-H-T---PNDS.................-VPN-DNM--Q--E-KVDFLEAN-TQ-L--A-I-----MY--QK-NS-DI.FG---DL 692
STM.US.89.STM_37_16 ---AT---A-----L---A-S-T--T------QQ--.DVVKR--E--R-----T-N--T-VT-I-K-----AQ-NS---AFRQV-H-T---PNDS.................-VPD--NM--Q--E-KVDFLEAN-TQ-L--A-V-----MY--QK-NS-DV.FG---DL 687
SUN.GA.98.L14 AL-S---TA--LV-TI-----QAV-Q--L---KQ--.VLV-K--E--R--I--V-N----LT-L-E-VQ--S--AS---QW-QV-H-N----YN..................ITPN-TKD-------QVKM-DDN-TA-LQ-AYVTELE-QNKFKQ-QEFN..F-S-LDL 711
SYK.KE.x.KE51 -L-S---TA--S-ATA--L-SQT--A------QK--.E-V-------G-----V-N-N--LT-L-T--R--AIMSN---AF-Q--H---T-QQACG-N-...........RCPTPQ-ENM--HT-E-QVD-L-DH-DN-LR-A-E-----VHD-TK-QE-D-.--S--DL 672
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM -L-S---TA--G-ATA--L-SQT--A------QK--.E-V-------G-----V-N-N--LT-L-T--R--AI-SN---AF-Q--H---T-EKACG-N-N..........FCPKPQ-KNM--HR-EQ-VD-L-DH-DG-LR-A-E---R-VHD-TK-QE-D-.--S--DL 667
TAL.CM.00.266 ---ST--TA---VATA----S-S---------EH--.----H-------------N-N--LT-L-K--E--AK-NS---AW-Q--Y-S----KT..............WSNYTDPQ-QNM--Q--EMKVD-H-G--SQ-LQ-A-E---R-VH--QK-ND-D-.--S---L 680
TAL.CM.01.8023 ---ST--TA---VATA----S-S---------EH--.----H-------------N-N--LT-L-K--E--AR-NS---AW-Q--Y-S----KT..............WTNSTNPD-QNM--Q--EKLVD-ASDT-TV-LQ-A-E---R-VH--QK-ND-D-.--S---L 698
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 -------AA---TATA----SQ---A--L---K---.A-V-Q--QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--E--TR-NL---AF-QV-H-T---TFNN..................TPD-DNM--Q--ESQ-TALEGN-STTLVKAYE-EQ--MDTYQK-GD-T-.W--I-DV 691
VER.DE.x.AGM3 -------TA----ATA----SQH--A--L---K---.A-V----QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--E--AR-NA---AW-QV-H-T---QWNN.................RTPD--NM--L--E-Q-SYLEGN-TTQL--ARA-E---LDAYQK-SS-SD.F-S--DF 702
VER.KE.x.9063 -------TA----ATA----SQH--A--M---K---.A-V----QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--E--AR-NV---AW-QV-H-T---QWQN.................MTPN-QNM--L--E-Q-GELEGN-TEQLVKARE-E---LDAYQR-TS-SN.F-S--DF 702
VER.KE.x.AGM155 -------TA----ATA----SQH--A--L---K---.A-VG---QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--A--AR-NA---AW-QV-H-T---TWNN..................TPE--NM--L--EKQ-EGLEGN-TKQL-QARE-E---LDAYQK-SD-S-.F-S--DF 696
VER.KE.x.TYO1_patent -------TA----ATA----SQH--A--L---K---.A-V----QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--E--AR-NS---AW-QV-H-T-E-PWTN.................RTPD-QNM--L--E-Q-ADLE-N-TRQLVKARE-E---LDAYQK-TS-SD.F-S--DF 694
WRC.CI.97.97CI14 ----L---A--TV-TV--I-SQH--A------K---.ELV-K--E--R--I--V-N----LS-I-GF-E--LK-KQ---ELTQV-H------Q-................WNATPN-ENE--QH-YKRTDELQAN-SAILVIAHD-EQA-MF--QK-SD-TA.WGS-LQW 694
WRC.CI.98.98CI04 ----L---A--TV-TV--I-SQH--A--L---K---.ELV-K--E--R--I--V-N----LS-I-GF-E--LK-KQ---ELTQV-H-N----E-................WNATPN--NE--QH-Y-RTDELQAN-SV-LV-AH-TEQ--MF--QK-QD-TT.WGS-LQW 704
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 ----L---A--TV-TV--I-SQH--A------K---.ELV-K--E--R--I--V-N----LS---G--E--VK-KQ---ELTQV-H-----EEA................WNMTPA--NE--QQ-HLRTDTLM-N-SDMLVQAHA-EQS-MF--QK-TD-TQ.WGS-LSW 696
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H1B.FR.83.HXB2 TNWLWYIKLFIMIVGGLVGLRIVFAVLSIVNRVRQGYSPLSFQTHLPT.......PRGPDRPEGIEEEGGERDRD.RSIRLVNGSLALIWDDLRSLCLFSYHRLRDLLLIVTRIVELLG.......RRGWEALKYW...........WNLLQYWSQELKNSAVSLLNATA 819
H1A1.UG.85.U455_U455A S------R--VI-----I------T----I--------------LA-I.......-E-LG--GR-------QGK-.------S-F--IA-----N-----------FA---A-A-----RSSLKGL-L---G---L...........----L--GR---I--IT--D-V- 818
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH S-------I--------I------T----------------------A.......--------------------.--G---D-F-T---V--------L----I-----AK-------.......---------C...........----------------------- 822
H1C.ET.86.ETH2220 --------I-------VI----I---------------------LI-H.......------LG--------QG--.--------F--IF------------------I--AA-T-----RSSLKGLQ----T---L...........GS-V---GL---K--IN---T-- 814
H1D.CD.84.84ZR085 -Q------I--------I--------------------------L--A.......----------------Q--G.T-------FS--------N----------E-I--AA-------.......---------L...........--------R------I--VD--- 819
H1F1.BE.93.VI850 S-------I--------I----------------K------L--LI-S.......------------G---QGK-.--V---T-F---A-----N------RH---FI--AA---DRGL.......---------L...........G--TR----------I--F-T-- 795
H1G.SE.93.SE6165_G6165 -R------I--------I--------------------------LTHH.......Q-E---------G---QG-G.--V---S-F-P-------------------SI---A-T-----RSSLKGL-L---G---L...........----L--GR------I---DTV- 829
H1H.CF.90.056 SH------I--------I----I---------------------LV-N.......---------T--G---Q---.--V-----F-PVV-------S----RL--------V-T-----.......---R-----L...........-------G-------ID---T-- 808
H1J.SE.93.SE9280_7887 S-------I----I---I----I----A----------------LI-N.......-TEA---G----G---QG-T.--------F---A-----N-----------FV--AA-T-GT--.......L----I---L...........V--VW--G-------I----T-- 811
H1K.CM.96.96CM_MP535 -K------I----I---I----A-----V---------------LI--.......S--A------------Q-KN.--V---S-F---A-----N------RQ--N-I------L-RGL.......-G-------L...........---V-----------I----T-- 805
H101_AE.TH.90.CM240 --------I--------I----I---------------------PSHH.......QKE---------G---QG--.--V---S-F---A------------------T--AA-T-----HSSLKGL-----G---L...........G---L--G----I--I---D--- 820
H102_AG.NG.x.IBNG -------RI--------I---------T-I--------------LTHH.......Q-E-----R---G---Q-K-.--V---S-F---A------------------I--AA-T-----HNCLKGL-L--G----L...........---IS--V-------IN---TI- 817
H103_AB.RU.97.KAL153_2 SK------I-------------I---------G-----------R--A.......Q------------D------.T------RF------------F-I--H-------AA-------.......----------...........-------I----S--IN-IGTI- 802
H104_cpx.CY.94.94CY032_3 -K------I--------I----I------------------L--LI--T......Q--L---G-T------Q--S.--------F-P-------N------RH--N-----A-T-----.......I--------L...........--F-L--G-------IN-F-T-- 818
H1O.BE.87.ANT70 -K------IA-I---A---V-VIMI--N--KNI----Q---L-IPNHH.......QEEAGT-GRTGGG---EG-P.-W-PSPQ-F-P-LYT---TII-WT--L-SN-ASGIQK........VISYL-L-LWI-.GQ.KIINVCRIC.AAVT---L---Q---T---DTL- 822
H1O.CM.91.MVP5180 -K------IA-I---A-I-I-VIMII-NL-KNI----Q---L-IPV-H.......RQEAET-GRTG-----G--P.KWTA-PP-F-QQLYT---TII-WT--L-SN-ISGIR-........LIDYLGL-LWI-.GQ.KTIEACRLC.GAVM---L-------TN--DTI- 835
H1O.FR.92.VAU -K------IA-I---A-I-V-V-ML--NL-KNI----Q---L-IPIQQ.......QAEVGT-G-TG-G--DE--R.-WTP-PQ-F-H-LYT---TII-WI--L-SN-ASEIQK........LIRHLGL-LWII.GQ.RTIEACRLF.KAII---L---QT--TN--DTV- 836
H1O.SN.99.99SE_MP1299 -K------IA-I---A-I-V---MI--NL-KNI----Q----K--IHH.......QPEAEA-G-TG-G----GMP.TL-PWPQ-F-P-LYT---TII-W---L-SN-ASGIQT........VISHLGL-L.WTLGQ.KIISACRLC.IAVI---L---Q---T---DTI- 841
H1O.SN.99.99SE_MP1300 -K------IA-I---A-I-V---MI--NL-RNI-H--Q------PTHHQ......QPEAQA-G-TG-G------L.---PSPQ-F-P-LYT---TII-W---L-SN-ASGIQT........VISHLGL-LWI-.GQ.KIISACRIC.IAVI---L---Q---T---DTL- 831
H1O.US.99.99USTWLA -K------IA-I---A-I-V---MI--NL-KNI----Q---L-IPNHH.......QQEVGT--RTG-G---EG-R.-W-ASPP-F-Q-LYT---TII-W--QI-SS-TSGIQK........LISLLGL-LCT-.WQ.RITEACRLC.AAVT---L----I--T---DTV- 833
H1O.US.x.I_2478B -K------TA-I---A-I-I---MVI-NL-RNI----Q-----IPIHH.......QSEAET-GRTG-G---EG-P.-L-PSPQ-F-P-LYT---TII-W---L-SN-ASGIQK........LISHL-I-LWT-.GQ.KIINACRIC.AAVI---L---Q---TN-VDTI- 861
H1N.CM.02.DJO0131 --------IA--V-A-II-I--ISVIIT-IA----------L--LI--TT.....T-------ET--GV-GQG--.--V---S-F-T-V-E-F-N-LI-L----T-S---LQ-TL----RSLIRGLQLLN-LRTRL...........-GIIA--GK---D--I----TI- 805
H1N.CM.02.SJGddd --------IA----A-XI-I--ISVIIX-IA----------L--LI--.......T--X-----T--GV--Q--G.--V---S-F---V-E---N-SI-L----T-S---LR-TL---RQSLSRGLQLLN-LITRL...........-GI-A--GG-XRD--I----T-- 799
H1N.CM.04.04CM_1015_04 S-------IA--V-A-II-I--ISVIIT-IA----------L--LI--.......T--------T--GV--Q--G.--V-----F---V-E-C-N-VTLL----------TQ-TL-I--QSLNRGLQLLN-LR-RL...........-GI-A--GK---D--I----T-- 796
H1N.CM.04.04CM_1131_03 -S------IA--V-A-II-I--ISVIIT-IA----------L--LI--.......T-------XT--GV-XQ--G.--V---X-F---V-E-X-N-VILLCX--X-----XQ-TL----QSLSRGLQLLN-LXXRX...........-GX-A--GK---D--I---XTX- 815
H1N.CM.06.U14296 S-------IX----A-II-I-XISVIIT-IA----------L--LI--.......T------GETG-DV--Q--G.--V---S-FFS---E---N-VI-L-R--T-S---LX-TL----QSLSRGLQLLN-LRIHL...........-GIIA--GK---D--I---XT-- 821
H1N.CM.06.U14842 -K------IA----A-II-I--IS-IIT-IA----------L--LI--.......T-------ETG-G---Q---.--V-----F---V-E---N-LT-L----T-S---LR-TL----QSLSKGLQLLN-LRIHL...........-GIIA--XK--XD--I----T-- 818
H1N.CM.95.YBF30 -K------IA----A-I--I--ISI-IT-IA----------L--LI--.......A-------ET-GGV--Q--G.--V---S-FS--V-E---N-LI-L----T-S---LR-TL----QSLSRGLQLLN-LRTHL...........-GI-A--GK--RD--I----T-- 815
H1N.CM.97.YBF106 -K------IA--V-A-II-I--IS-IIT-IA----------L--LI--A......A-------ET--GV-GQ--G.--V---S-F-----E---N-LI-L----A-S---IR-TL-I--QSLSRGLQLLN-LRIRL...........-GIIA--GK---D--I----T-- 799
H1P.FR.06.RBF168 XQ------I-------II----LL-XXNV-R-I------V-L--LGLN.......GDPAGIAP-TN-----AGNG.-----LD-F-P-V----KN-VVQI-QI-VGCI-GIKDLLTI-WIHLGQLLT--LNC-RDC...........FAACG--T----Q--T---DTV- 841
CPZ.CD.90.ANT -Q------I------AI-----LLVLV-CLRK-----H-----..I--QN.....QQD-EQ--E-R----RK--I.-WRA-QH-FF--L-V--T-IIQWI-QIC-TC--NLWAVLQH-CR......ITFRLCNHLE...........N--STL-.TIIRTEIIKNIDRL- 821
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 --------I-L-A---II----IMS-V-VIR----------L--LI-A.......Q-E-GTLGETGG----PGSG.--V---T-CWP-------N-VIW--RS-TS-AC--W-QL-K--QLLINIL-LIQ-K-TLL...........RGII---GR--RT--T---D--- 827
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 S-------I-L-A-A--I-I---GVIM-LIAK---------L--LI--.......T------G-T------PG-G.T-T---S-F---A-----N-L--L----I---S-LR-TL-I--QNINKGLQWLRDISRHL...........-GVIA--GR--QI--T---DT-- 812
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -K------I---V-A-I--I--ISIIM-M-A----------L--LI--.......T-------RT--DA--L-NG.--V---S-F---A-E-F-N-L--L----T-C-S-LR-TL---RQNIHKGLQLLN-LRI-L...........-GIIA--GR---I--IN--DT-- 798
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 SH------I----I---IVC--I----A----------------LS-I.......---LAQ-G-T------QGT-.--V--LD-F---A-N---D----L----T--V--AR-TL-IV-QYTLKGL-LV----L-L...........QGI----GK---T--T---DT-- 808
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -S------I--I-----I-------L------------------LI-A.......R-DR----E---G---P-NV.------S-F---A-N---D----L-----------L-TL--V-QTLLKGL---R---IHL...........RGI----G----T--I---DT-- 840
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 -Q--------V------I-I-----M------------------PF-V.......R-D---------G---N-NV.--V---S-F---A-----N-------------W--R-TL-IV-QKFXAGL-LV--T-T-L...........KSI----G----T--I---D--- 804
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 --------M-LIV---II----C--IG-LI----K------L--LI-A.......NQ---GLGET-KG---NV-G.------S-F-P-V-E---N-LS-L--Q---CASLIW-LL-I--QYSLRGVQQIGTL-HQL...........RGT----TT-I----I---DT-- 815
CPZ.GA.88.GAB1 -K------I-L-A---II----IMT-F-V-R----------L--LI-V.......Q-EQG-LGE-D-G---Q--S.--V---E-C-P-------N-GIW--QS-TS-ACN-W-QLKT--HLILHSL-LLR-R-CLL...........GGII---GK---I--I---D--- 817
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 --------M--IL---VI-----IG-VN-IR-S-----------LI-A.......TG--EV----GGG---Q--G.--V---S-F---C---I-N-TI-L-RL---C-SVLWSLL-Q--QQVLRGL-LLR-L-SQL...........KGIG---L---RT--I---DT-- 818
CPZ.TZ.00.TAN1 -Q------IA-I--A-------LMFIVNV-KQ-----T--FS-IPTQA.......EQD-EQ-G--AGG--G--NI.-WTPSPA-FFSIV-E---N-LIWI-QTFQNFIW-LWISLQA-KQGIISLAHSLVIVHRTIIVGVRQI....IEWSSNTYAS-RVLLIQAIDRL- 834
CPZ.TZ.09.UG38 -Q------IA-L--A--------MFIVNVIRQ-----M--FS-IPTQA.......HQD-EQ--ETAGG--GTGNV.-WTP-HR-FFIVV-E---T-L-WI-QTCQNFGWLLWT-LKT-RQGIISLTQ-LIIVQRDIILKSRQL....FDW-SNTYSI-RT-LIQAIDRL- 827
CPZ.US.85.US_Marilyn --------I-LIV-AS---I---GVIF-L-AK---------L--LF--.......T-E------T--GA-KT-NV.--T---S-F---V-E---N-LI-L----E-----LR-T-QI--QNINKGLQLLN-LRARC...........-GVIA--AR---V--T---DT-- 799
MAC.US.x.239 AS-IK--QYGVY--V-VIL----IYIVQMLAKL----R-VFSSPPSYFQQTHIQQ..D-AL-TREGK-RDGGEGG.GNSSWPWQIEYIHFLIRQLIR-LTWLFSNCRT-LSRVYQI-QPILQRLSATLQRIREVLRTE.........LTY---GWSYFHEAVQAVWRSAT 842
H2A.DE.x.BEN -S-VK--QYGVH--V-IIA---AIY-VQLLS-F-K--R-VFSSPPGYLQQIHIHK..DRGQ-ANEGT-EDVGGDS.GYDLWPWPINYVQFLIHLLTR-LIGLYNICRD-LSKNSP....TRRLISQSLTAIRDWLRLK.........AAQ---GCEWIQEAFQAFART-R 823
H2A.GW.x.ALI -A-VK--QYGVY-IV-I-A----IY-VQMLS-L-K--R-VFSSPPGYIQQIHIHK..DQEQ-TRG-T-EDVG-NV.GDRLWPWPIAY-HFLIHLLAR-LIGLYSICRD-LSRISPI-QPIFRSLQRALTTIRDWLRLK.........AAY---GCEWIQEAFRAFARIAR 825
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST -S-IK--QYGVY--V-IIV----IY-VQMLS-L-K--R-VFSSPPAYFQQIHIHK..DREQ-ARE-T-EDVGNSV.GDNWWPWPIRYIHFLIRQLIR-LNRLYNICRD-LSRSFQT-QLISQSLRRALTAVRDWLRFN.........TAY---GGEWIQEAFRAFAR--G 822
H2B.CI.x.EHO -S-MA--R-GLY--I-I-V---AIYIIQMLA-L-K--R-VFSSPPSY-QQIPIRK..DRGQ-ANE-T-E-GGNNE.GYRSWPWQIEYIHFPIRQLRD-LIWLYSGCRT-LSKTFQT-QPVLQPLRLPPA....................Y-R-GISWFQEAIQAAAR-AG 815
H2B.GH.86.D205_ALT -S-IK--H-GLY--A---V----VYIVQMLA-L-K--R-VFSSPPSY-QQIPIRK..DRGQ-ANE-T-E-GGNDG.DYRSWPWQIEYIHFLLRQLRN-LIWLYNGCRT-LLKTFQ........ILHQISTNLQPLRLP.........VAY---GISWFQEALRAAAR--G 822
H2G.CI.92.Abt96 -S-VK-VY-GLYV-A-VIV----IY-VQ-LG-L----R-VXSSPPSYVQQIHIRK..DQEX-TKE-I--ESGNKG.GYRSWPWQIEYIHFLXRQLGN-LTWLYSNCRA-LSRIXQT-QPLFQRISRTLQAIREHLRLE.........AAYFS-GFRW-QEACTAATR-AQ 847
H2U.FR.96.12034 -S-VK-VY-GLYV-A-III----IY-VQLLGSL-K--R-VFSSHPSYVEQIPIQR..DQEQ-TKG-I-E-AG-SG.GYRSWPWQIRYIHFLIHQLIR-LTWLYSSCRD-LSRICQS-QPLF.......QSIRERLHLE.........IAY---GW-YF-EAFQAFGK-AR 830
COL.CM.x.CGU1 F-IFK-VLYAAYV----I----IMV-IACIRGAFRVKGFQQIGRTNVSS......QIRGQDR-WEQPDNA-EIHR.EQENSSSRFW...............RLMEEWWSSLL-HCSNGILT............VLPQHPPTTS....DKRRSA-.-T-RYL..LVPRGPS 800
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 SR-F-W-RIVVYVIA---L---IMF-VN-ISKLCR-----QTPFQK..........EDLEL-GEG-GGV-GST-R.-WTPSPQ-F-S---G--QQ-LSWL-QTF-NFIWLL--GA-I-QEQIYRLSFAI-TL-QRLGEQLRVL....-GY---GWK-F-DTI-WAGGELG 809
DEB.CM.99.CM40 SR-F-W-R-VVY-IAA-IL---AMFGVN-GSKLCR-----QTL-PK.........EEEVL-LAEEGGRS-GDG-A.-WTA-PR-FFS---E--QQ-LTWL-QTF-NCIWLIR-GF---QEGIYRLSFAL-QR-RLLGERFRVL....GGY---GWK-F-DTITWAGGELW 833
DEB.CM.99.CM5 SR-F-W-R-VVY-IAA-IL---AMFGVN-GTKLCR-----QTL-PK.........EVEVLQLG-EGDKS--GVKS.-WTTSPR-F-R-----ISQ-LTWL-QT--NCAWLIR-GF---QETIYRLSFAF-QR-RLLGEHLRVV....-GYC--GWK-F-DTIIWAGQEIW 813
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 SK-F-W-R-VVYVIA---I---IMFIINVLS-LCR-----LQIPIR.........-QKAANQPEEG-GESGDGNRLKWWQYPR-F-SI--E--SQ-LTW--LT--N-VFLIRTACSRIWDFV..........HRHSLILLG........YF--GL---QTGLRD-GTSAI 827
DRL.x.x.FAO -W-SK---IGFF--MAII----LA-LW-T-G-F----R--.PYIFKDAYRPET..TNYHRQ-DREKG-EQD-GEW.NIRSEPSKPGSSKAWSEE..TVGTWLKESRGYIWLKNVKAV-EYGWSE.........................-QEAGRGIC.TLLQEVAQRIW 858
GOR.CM.04.SIVgorCP684con -Q-I---RI--IVIA-----K-LM-IIN-CH------------ILGRN.......QVPAGIVPE-G----RA-S-.-----LA-F-P-------T-VVWI-RT-VI--SGIKE-TLS-IEXLTRLLX-VNNLTRDC...........FAFIA--G----Q--I---DCV- 821
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 -Q------I--I-IA-------LM-IINMCH------------ILGRN.......QVPAGIVPE-G----RA-N-.-----LA-F-P-----I-T-VVWI-RT-VI--SGIKE-TLS-IEYLTRLL--VNNLTRDC...........FAFIA--G----Q--I---DCV- 817
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con -Q------I----IA-------LM-IINMCH------------ILARN.......QVPAGIVPE-G----RA-S-.-----LA-F-P-------T-IVWI-RT-VI--SGIKE-TLS-IEHLTRLL--VNNLTRDC...........FAFIA--G----Q--I---DCV- 812
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 ST--G-V-IGFLVIVIIL---FAWVLWGCIRNI----N--P........QIHIHS..SAE--DNGGGQDRGGESSSSKLIRLQEESSTPSRINNWWLN-KSCS--IRTWCYNICLT--IFIRTAVG.......................Y---GL-Q-QEA-TG-AQ-L- 817
GSN.CM.99.CN166 SD-QR---I-VIV-AA-IA----MFI-NMLR-I--------P-ILI-Q.......AVERGP-DAT--GV-AQGKV.--V-YLT-FSS-L-----N-VIWI-QI-AS-AWTLRG-GKF-WEQLQKAIQKAIQQARQLREVAARV....IAYIS-GI---QAA-TGI-DSL- 844
GSN.CM.99.CN71 S-------I---V-AA--A---IMF--NMLR----------P-ILT-Q.......QVER-P-D-TRKD--AQGNV.--V-YLT-FSS-L-------VIWI-QI-AT-VWTLQ--GKF-WEQ....LQKAFQQARQLGEVAARA....AAYIS-GI---QAAVSGI-DSL- 849
LST.CD.88.SIVlhoest447 LS-FQ---YAVL-II-IIV--V-SFIVQNIVKMCR--RV-APSAYVEQDCKWEKR.ENQEQ-DKEG-IEKDKENIYINLEQYKKESSTPPWNVDWSEPLQDSLFVT--KWIKAFGI--LSLVWQFLSWLGHLVILFFQ.HGQHLRKACSRRVVENAQKIA-WSWNKIRRN 876
LST.KE.x.lho7 SH-FT-V-YAVL-ILVII---VLSFIIQN-VKMCR--RV--PSVYIEQDYKWEKE.ENQEQ-DRE--K-ADTETIYINLEQCKKESSRPLWNVDWNEPLQDSL-VT--KWLKEGGI--LSLVWQSLSWL-HL-ILFFQ.NGQRLWQTSSRWMVENAQKIQ-WLREKCRRN 873
MND-1.GA.x.MNDGB1 -W-VQ-L-WGVFL-L-II----LL-LWNTIS-F----R-VFS.......QDCQQN.LYRK--DNG---SNSLELG.EHNSENL...KEESLNRSLIEDLTSFARE*PIWLWLKNLRAAIEYGF............LAVQEA...IRSLGS-LVSFAAISWR-GYTGWLQ- 844
MND-2.CM.98.CM16 -W--K-V-IGLL--IVIIV---LACLW-VLGKF----R--...PYVFKGDYLRPH..NLKQ-GKER--EPDSEKQ.STKSDSSKVEFGKPWSKE...QIRDWLKTSRGYVWLKNLQAVIEYGWQE........................-KTAGGKIF-VLQGYAQGLWS 830
MND-2.GA.x.M14 -W--K-V-IG-L-IMVVI----LACLW-TIG-F----R--.PYVLKGDYLRPR....NLRQ-DEER-GELNLEEQ.NIKSESSKKEFGRPWRPE...QIRNWLKESTIY-WLKNLQAVIEYGWQE........................-KAAGARICQVLQSFAQRLWS 831
MND-2.x.x.5440 -W--K-V-IGLLV-VVII---MLACLW-VLGKF----R--.PYVFKGDYLRPH....NLK--DREGG-EPDLEKQ.NIKSESSRQESRKPWKPE...QVRSWLK-ST-Y-WLKNLQAVIEYGWQE........................-KAAGAALYQVLQGFAQRLWS 854
MNE.US.x.MNE027 AS-IR--QYGVY--V-VIL----IYIVQMLAKL----R-VFSSPPSYFQQTHIRQ..DQAL-TKEGT--DGG-SG.GNSSWPWQIEYIHFLIRQLIR-LTWLFSNCRT-LSRAYQI-QPIFQRFSTTLQRVREVLRTE.........LTY---GWSYFQEAVQVAWRSAT 845
MON.CM.99.L1_99CML1 SK------I--IV-AA-I----LMFI-GVIS-LG----L--S-IPI-S.......HA-QPT-D-TGAG--DGSNS.--PAYLK-FFTI--E---N-V-WT-QI-K-SV-VIY--LQRVSQRLPPLLHIRLLQ-WESLRRLLAYCQY.......GI---QAAVT---D-L- 832
MUS-1.CM.01.CM1239 SK------I-C-V-A---LF--FMF--G-LR-I--------P-I-TQP.......-EAAEP---T-GGV-SSG-T.--V-YL--F-S-F-----N-VIWF-QT-VSSVSTLRW-LQRAAHLIQKWSV-L-IVIREQARRCSELLARLLAYI--GI---QAAGTAA-DQL- 854
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 SK------I-C-V-A---LF-L-MF--G-LR----------P-ILIRP.......QT--EA---T-GD--SGS--.--V-YLS-FFS-F-----N-VIW--QT-ISSASTLWWLLQRAVHLIQKGSI-L-FT-RALIEPLREALQRALAC--HGI---QTASTAV-DQL- 860
MUS-2.CM.01.CM1246 SK----V-I-C-V-A--IA----MFI-GMLR-I--------P-I-TR..............QSAEQ-QQEKTEKG.AGRSGRHR--S-FSE--HN-MIWT-QI-TSSASNLWWLTQRIYHHLTKGLVNP-TL--SFREALGRFIAH....A--GI-K-QAAVSGA-D-L- 845
MUS-2.CM.01.CM2500 SK--F-V-I-CLV-A--IA---IMFL-G-LRK--------PP-I-TRA.......-E--RT--ET--G--A-GSV.--V-YL--F-S-------N-IVW--QI--SS-SNLWWLIQ-IVHHLQKWSISL-LRARATSTHLLEVLRRLLAY---GL--FQEGVTAAIDGL- 842
OLC.CI.97.97CI12 A--MT-V-IGLLV-LAY---N--LGLVRKIRIM----VS-QLP......FSDTL..QDKEQ-DNG-G-DS-FFES..TFNEW-CTTECTGTLRVNWRDLLS-LWKGVVRVTR......................................WI.QKSLQHVWRTLKQKRQ. 810
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 DW-ME---IG-FVIL-II------LLW-X-SKL-A--T--LSPPPYYHSQIPIRNLKKEEQQAKG--GEFSGEGGGYKSYNWQKGSFY-LILRPIVT--QTLWNNLIS-LLLSYQS-QSILSRIQHPLL-IVA-VQ................DGW--F-AF--W-GEMA- 817
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 DW-ME-L-IGVF-IL-VI----F-LLWGCISKI-A--T--LSPPPYYHQQTPIRNREEQPIK--G-GDS--EGG..YKSPSWQRGYFYSLILRPIEI-LRALWNSCNS-LSVIFQS-RSILSQIQQTLR-IIA-IQ................DGW----EFSGW-AEMAQ 824
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 DW-MQ---IGFF--I-II---VAWLLWNCLSNL----R--..SPPSYVQQIHIHNTGE-QT-GEKR-D---EGG..NKYNNWLREYCW-QLIHPLSRIWTQLSQICRSCSSIIFQS-RWILA...........................KI--GW--F-EFSSWFAEMAL 813
RCM.NG.x.NG411 DW--K--RIG-F-IL-II----I-LLW-C-SKL-A--T--LSPPPCYHQQIPIRNREEQPIK--EKGGS--GGGH.KYYNWQR-........YFYILILRPIEILCRR-YQICSNS-SVIYQSLQSIPSRIL-HLRWIGA.........K--DGW--F-GFSSW-AEMAR 820
SAB.SN.x.SAB1 -K-FGWM-IA--VIA-IIVA-VLLVIIG-LRKF-K--A---SLPSSH*.QIHIHL..DKGQ-DKE--Q-SGGLNSDSRSYTWQREFL............RHLCH-LITWLRN.LTSWFSTIFSNLH-CLQDIQQRTRQLTA........H-E-GW----AA-A--TV-VV 830
SMM.SL.92.SL92B -S-VR--QYGVFL-I-I-L----IY-VQMLS-L----R-VFSSPPSYHQQIHIQR..DQEL-AKEGT--EGGNGG.GYRLWPWQIEYIHFLIRQLIRILTWLYNNLTR-ASRAYQN-QQLCQRLSEISQPIRELVRREAG.........YIR-GWNYFIEACQEAWRSAQ 849
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 -S-IR--QYGVL--L-V------IY-VQMLA-L----R-VFSPPPAYVQQIPIHK..DQEP-TKEG---EGG--G.G-RSWPWQIEYIHFLIRQLIR-LTWLFSSCRDWLLRIYQI-QPVLQRLSRTLQRVREVIRIE.........ITY---GWSYFQEA-QAWWKVAR 850
STM.US.89.STM_37_16 -S-VR--QYGVYL-I---M--VAIYIMQLLA-L-K--R-VFSSPPSCRQQIPIHK..-QEQ-TKEGT-E-GG--G.GINSWPWQIEYTHFLIRQLVR-LTWLYNNFRACLSRIYQT-HPTFQRISRILQRIREVVRLG.........AAY---GCIWIQEA-QAAWR-AG 845
SUN.GA.98.L14 SQ-FL---YAVL-I-IIIAA--LSFIIQQIY-MC---RV--PSAYVEQDWLQETC.PK-TDK-EE--TEK--I..YINLEQSKKESLPPPWTVDWDEPLRDSL-VT--KWLKAWGIV-AQNIYHLLSFL-HL-TTSFH.HGQRLWQTLRGWLGSHLIQAT-RIRNACR-S 877
SYK.KE.x.KE51 SK-FQ-L-IGFFAIAAI-I--VLSFAWG--RNMLG-----LQKPQP--........LYHKA-A-P--GIETDTDN.YKPSVSTF-REFLRQS-AEAQKLWNRVSESCRSLIRGL-IAW-..............................FIS-GVT---EA-I--GREV- 803
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM SK-FF-L-IGFYVI-A--L--L-SFSVG-IKNLLG--V-ILQNPT...........Q-RKD-GKPAD-EEGSGDR.EGLNVSTF-RESLRQS-EAGQQLWRTVCSSFRSLIRQLTITW-..............................FIS-GFN---IA-A--GREIR 795
TAL.CM.00.266 SA-FRWLRIAVIV-AS-IL----MYIVNVLKLL----L--P-K-PI-S.......N-D-EA-G-DAT---KQGSY.KWN-SQA-F-SI--E--TG-IRYI-QT-AN-AWLIWDLAKAAKAKSQQVAQATYAF-RLHLTAAAATLQY.......GFS-IQAAWRDGIT-L- 835
TAL.CM.01.8023 SA-FRWLRIAVIV-AS-IL----MYIINVLKLL----L--P-K-PI-S.......N-E-GV--EEGT---KP--S.-WRTSPQ-FF-I--E--N--LSY--QT--N-VWLSWDLLKR-KATTQQAAQATYAY-RIKFTAAV.......ATI--GFS-IQAAWGDCVT-L- 853
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 SS-F-W--WGFY--I--ILF-MAWLIWGCIA------F---P.......QINIRL..-REQ-DNAGG-DKDSSSS.-DKSPPSVKES-LPNRGGIQAEERAW-QHLTNWCL-ISSW--RLYQILRRSLTTLLQLLRQE.........CQYI--GW-QF-EG-ARSFE-L- 842
VER.DE.x.AGM3 SK--NIL-IGFLD-L-II---LLYT-Y-CIA----------P.......QIHIHP..WKGQ-DNA-GP-EGG-KRKN-SEPWQKESGTAEWKSNWCKRLTNWCSISSIWLYNSCLT--VHLRSAFQ.......................YI--GLG---AA-QEAVV-L- 840
VER.KE.x.9063 SK--NIL-IGFLV-V-II---LLYTIY-CIG----------P.......QIHIHP..WKG--GNAG-PEEGGE--ND-SDSWQKGSGTRQKRGSWSKRLTNWLSTFSTWLYNTFLT--IHLRGAWQ.......................YI--GLG---TA-QEARL-V- 840
VER.KE.x.AGM155 SK--NIL-IGFLA-I-VI---LLYTLYTCIA----------P.......QIHIHP..WKGQ-DNAG-PEEGGRTGKSKSTH*QKEFGGRDKRTSWCRQLTNWF-TLSIWLHNSCLT--LKLRSAWQ.......................Y---GLG---AA-QEAV-HL- 833
VER.KE.x.TYO1_patent SK--NIL-MGFLVIV-II---LLYT-YGCIV------V---P.......QIHIHQ.V-KG--DNAD-P-EGG-NSRIKLESW*KDSKSRCMQ-TAWLTRLN......TWLYNSCLT--IQLRKAFQ.......................Y---GLA---TG-QEI-QTL- 826
WRC.CI.97.97CI14 F-IWNWL-WGLLVI-IV-----LACLMNSIRIA-----K-IS-......QNHLNN.LEEGQQDSE-GIEEDYNSIEINDWQYRRES-IVFLNSLLTS---ICQHLLHIVWSLLSCL-WWINDGW........SLLKDI..............SGRAYGAIRKKIAKSRKE 835
WRC.CI.98.98CI04 F-IWNWL-WGLL-I-IV--I--LGWLMTSIRIA-----K-IS-......QSHLNN.LEEGL-DRE--AEEDNSTLDV-DWQFKKES-ITLLNSLINF-SAVCQTLLQIVWSLLACLFWWIQHGW........NLLKRI..............SGAAHACIRKKITKSRKE 845
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 F-IWNWL-WVLLVI-LV--I-VLGCLFTSLRIA-----K-VS-......QSHILN.LEEGL-DNE-T-EEDFIAIEE-DWQFKKESLILFWNSLATL-Y-ICLSLLQ-SYSLLSYLWI-IQNGW........SLLKRL..............CGAAYAALQEKIAARRQK 837
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H1B.FR.83.HXB2 IAVAEGTDRVIEVV...QGACRAIRHIPRRIRQGLER..ILL....* 856
H1A1.UG.85.U455_U455A V---GWI-----IG...-TIG---LN-----------..A--....- 856
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH ------------I-...-RT----L------------..A--....- 860
H1C.ET.86.ETH2220 -V-G-----F--LI...-RIW--FCN----------A..A-Q....- 852
H1D.CD.84.84ZR085 ---------I-DI-...RR--K-VL---T--------..A--....- 857
H1F1.BE.93.VI850 -V-------I---L...-R-G--VLN--------A--..A--....- 833
H1G.SE.93.SE6165_G6165 ----NW-------A...-R-----LN--T--------..A--....- 867
H1H.CF.90.056 --------GI-VI-...-R-W---L---------F--..S--....- 846
H1J.SE.93.SE9280_7887 ---------I--IA...-R-F---L------------..A--....- 849
H1K.CM.96.96CM_MP535 ----G----I--IG...-R-F--LL------------..A--....- 843
H101_AE.TH.90.CM240 --A-GW-------A...---W---L------------..T--....- 858
H102_AG.NG.x.IBNG -V--NW---A--IG...-RVG----N--------F--..A--....- 855
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ----GW------IG...-RF---M-N--------A-K..A-Q....- 840
H104_cpx.CY.94.94CY032_3 ---------I--A-...-R-----CN-----------..A--....- 856
H1O.BE.87.ANT70 V---NW--GI-AGI...-RIGTG--N-----------..S--....- 860
H1O.CM.91.MVP5180 VS--NW--GI-LGL...-RIGQGFL---------A--..--V....- 873
H1O.FR.92.VAU V---NW--SI-LGI...-SIG-G-LN-----------..L--....- 874
H1O.SN.99.99SE_MP1299 V---NW-VTI-LGI...-RIG-G-LN-----------..S--....- 879
H1O.SN.99.99SE_MP1300 V---NW--GI-LGL...-RIG-G-LN-----------..A--....- 869
H1O.US.99.99USTWLA V--GSW--NI-SG-...-RIG-G-LN--------A--..--X....- 871
H1O.US.x.I_2478B V---NW--SI-LG-...-RIG-G-WNV-------F--..S--....- 899
H1N.CM.02.DJO0131 -V-------L--LA...-RIG-G-L------------..A--....- 843
H1N.CM.02.SJGddd -V-------L--LA...-RIG-G-L---------A--..A-V....- 837
H1N.CM.04.04CM_1015_04 ----GX---L--LA...-RIG-G-L------------..T--....- 834
H1N.CM.04.04CM_1131_03 ---------X--LA...-RIG-G-L-V----------..T-V....- 853
H1N.CM.06.U14296 -V-------L--LA...--IG-G-L------------..A--....- 859
H1N.CM.06.U14842 -V-------L--LA...-RIG-G-L------------..--V....- 856
H1N.CM.95.YBF30 -V-------I--LA...-RIG-G-L------------..A-I....- 853
H1N.CM.97.YBF106 -V-------F--LA...-RIG-G-L------------..A--....- 837
H1P.FR.06.RBF168 -S--GW--Q--I-G...-QIG-GFLN--------I--..S--....- 879
CPZ.CD.90.ANT -W-G-K--SILLAL...-TIV-I--EV---------I..A-N....- 859
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ---G-----I-RA-...-IVF-I-GN-----------..T--....- 865
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 ---------I----...-RIG-G-L------------..S--....- 850
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 V--------I--L-...-RIG-G-L------------..A--....- 836
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ---------I--I-...-RIG-G-L---------F--..A--....- 846
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ---------I--IA...-RFG-G-LN-----------..A--....- 878
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 ---------X--IA...-RVG-G-L------------..A--....- 842
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ---G-----IL-AI...TRLG-G-L------------..A--....- 853
CPZ.GA.88.GAB1 ---------I--AF...-VTL-I--N-----------..A--....- 855
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 -I---R--TI---A...TRIG-G-L------------..A--E...- 857
CPZ.TZ.00.TAN1 NFTGWW--LI--G-...VYIA-G--N----------L..A-N....- 872
CPZ.TZ.09.UG38 NFTGWW--L--AG-...AFVAQG--N----------I..A-N....- 865
CPZ.US.85.US_Marilyn ---------I--LT...RRLFLG-I------------..S--....- 837

Env end
MAC.US.x.239 ETL-GAWGDLW-TL...RRGG-W-LA----------L..T--....- 880
H2A.DE.x.BEN ETL-GAWGWLW-AA...RRIG-G-LAV-------A-L..A--....- 861
H2A.GW.x.ALI ETLTNTWRDLWGA-...-WVG-R-LAV-------A-I..A--....- 863
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST ETLTNAWRGFWGTL...GQIG-G-LAV-------A-I..A--....- 860
H2B.CI.x.EHO ETL-SAARTSWG-L...RR-AGE-IA--------A-L..A--....- 853
H2B.GH.86.D205_ALT ETL-SAGETLW-AL...RR-A---IA----------L..T--....- 860
H2G.CI.92.Abt96 ETLTSTWRALWKTL...GRVG-G-LA----------L..T--....- 885
H2U.FR.96.12034 ETLSRTGRELW-TL...GRVG-WL-A--------F-L..A--....- 868
COL.CM.x.CGU1 LQIL-TLQ-WLRSA...ARGW-RAPEYL-GWIYDRPQ..GPA....- 838
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 QTFQRWAEVALQ-L...GRGI-E-LA--A-----A-L..F-N....- 847
DEB.CM.99.CM40 QWLQGIAEMALQGL...VR-GG--LRV-A-----A-L..--N....- 871
DEB.CM.99.CM5 EWLQGIAQVA-QGL...VWGG-NLLA--A-----A-L..L-N....- 851
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 QQGRATAEV-LAAL...TR-A-EVVA----------I..V-N....- 865
DRL.x.x.FAO REGRQLGLSSARAL...RALAQEVAA--------A-V..LFN....- 896
GOR.CM.04.SIVgorCP684con VWT-DW--Q--AIA...-RIG-G-LN-----------..S--....- 859
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 VWT-NW--Q--AIA...-RIG-G-LN-----------..S--....- 855
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con VWT-DW--Q--AIA...-RIG-G-LN-----------..S--....- 850
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 R-AR-AWG-LGAI-...RS-Y--VINS---V-----K..V-G....- 855
GSN.CM.99.CN166 -FTWNW-EA-LHAC...RRVW-EFLA--------A-I..LFN....- 882
GSN.CM.99.CN71 VFTWNW-EPLVQT-...GRVW-EFLA--------A-I..L-N....- 887
LST.CD.88.SIVlhoest447 RRDISAAHARNLRL...GQKK-WRFRFRG-SGFPS-TTETA-....- 916
LST.KE.x.lho7 RGQLSS---KNIQL...GKKK-WRLRFGG-SGISS-ATETA-....- 913
MND-1.GA.x.MNDGB1 NRIFT-CREA-IAA......GTC-W--L-----SA--..P-N....- 879
MND-2.CM.98.CM16 RGHQW-LSTAACFR....AIA-G-IN--------A-V..L-N....- 867
MND-2.GA.x.M14 GGHQL-LSVIRGAA....AIG---GN--------A-V..L-N....- 868
MND-2.x.x.5440 RGYQL-LSG-RGAA....AFG-G-WN--------A-A..L-N....- 891
MNE.US.x.MNE027 ETL-GAWGDLW-TL...GRVG-W-LA-------E--L..T--....- 883
MON.CM.99.L1_99CML1 RFTIVW--ALLHAG...GRLW---VA--------A-I..F-N....- 870
MUS-1.CM.01.CM1239 -FTWNW-EPILQIG...RRVW-EFLA--------A-I..L-N....- 892
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 TFTWNW-ET-LQAG...RRVW-EFLA----V---A-I..L-N....- 898
MUS-2.CM.01.CM1246 -FTWNW-EPILQFS...-KIW-KFLA--------A-I..L-N....- 883
MUS-2.CM.01.CM2500 -WT-NW--A-LQ-S...KQL*K-FLA--K-----A-I..L-N....- 879
OLC.CI.97.97CI12 .....HGINLQQKK...-RRGSPLQKAQEQLGREGAE.TTGV....- 844
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 ENAYYTWRGLQSLA...RQLAGWPATCG---------..L-N....- 855
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 QNAYFVWRGLCVTA...-DIA-WPGTVC------F--..L-I....- 862
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 QNAYYTWRGLCA-A...RDFAGWPAMVC---------..LCN....- 851
RCM.NG.x.NG411 TNAYYTWRGLCA-C...RDPAGWPATLC------F--..F-N....- 858
SAB.SN.x.SAB1 Q-ATSAS-S-RHAC...RSIV--VIAH---M--E---..WFN....- 868
SMM.SL.92.SL92B E-IVGAWGLIW-TL...GRVG-G-AA----------L..M-N....- 887
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ETL-SAWRDIW-TL...GRVG-G-LA----V-----L..T--....- 888
STM.US.89.STM_37_16 ETL-SAGRDLW-TL...GRVG-R-GA----------L..T--....- 883
SUN.GA.98.L14 RERVSSSQKARSRTFSLGRKW-PKWNRT-GS-IPS-TTETT-....- 920
SYK.KE.x.KE51 HQMVAIWQALLAYA...RRVAENVAAL---L-----I..Y-N....- 841
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM DW--AIWQAIYAAT...RRVVE-VAAL---L-----I..Y-N....- 833
TAL.CM.00.266 RFTWWW-NG-LAAA...RW-GE--AA----T-----Y..CFT....- 873
TAL.CM.01.8023 RFTWRW-SG-LAAA...RW-VQ--AA----T-----Y..C-A....- 891
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 S-AQSASRTLWNAC...RS-Y---LEH---M--E---..WFN....- 880
VER.DE.x.AGM3 RLAQNAGYQIWLAC...RS-Y---INS---V-----G..--N....- 878
VER.KE.x.9063 RFAQNAGHQIWLAC...RSTY-H-ISS---V-----E..--N....- 878
VER.KE.x.AGM155 SFARNAAHQIWLAC...RS-Y---INS---V-----E..V-N....- 871
VER.KE.x.TYO1_patent GVAQNACHQIWLAC...RS-Y-N-VNS---V-----E..--N....- 864
WRC.CI.97.97CI14 NTQ--VSATGSRKT...AASS-IRMLAT-LCASFDKCRRSFSERRQ- 879
WRC.CI.98.98CI04 TTEK-ISENSNRET...T-SS-VWKL-T-LCSSLNKSRRR-F....- 885
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 RKEK-IYTPGSRET...SRSSSIRGITA-LCTNLNPCRRGQQ....- 877
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H1B.FR.83.HXB2 MGGKWSKSSVIGWPTVRERMR................RAEPAADRVGAASRDLE......................KHGAITSSNTAATNAACAWLEAQE...............................EEE.VGFPVT.PQVPLRPMTYKAAVDLSHFLKEKGGLEG 99
H1A1.UG.85.U455_U455A -------K-RVE--E--K---ETPA................--KG---V-Q--D......................-Y--V-----SS---S--------E..............................GD..-----R.-------------F---F--------D- 99
H1B.US.90.WEAU160_GHOSH ---I---R-GS---AI----K................------EG---V----A......................---------..EN--D-V--K---...............................D--.-----R.-------------H-----#-------- 96
H1C.ET.86.ETH2220 ---TM--C-PV---AI---I-RA................A---EG--------D......................-Y--L-----P-N-PD--------E..............................---.-----R.-------------F---L---------- 100
H1D.CD.84.84ZR085 ---------IV---AI---I-KTDPRERR........-P-----G---V-----......................R----------T-------V----E..............................D--.-----R.--------------------RK------ 108
H1F1.BE.93.VI850 ---------IV---A-G----QTPT................--EG---V----D......................RR--------RT--PDL-------E..............................--..-----R.----V----------------------- 99
H1G.SE.93.SE6165_G6165 ---------IV---E----I-NTPT................--EG---V-Q--D......................R-----------N-PD--------E..............................DS-.-----R.---------F-G-F---F--------D- 100
H1H.CF.90.056 --------RMG--S-I-----RA................--V-EG---V----D......................RR--V-IN---S--RDA-------D..............................G--.-----R.-----------G-F------------D- 100
H1J.SE.93.SE9280_7887 --N-----....--Q------RAPAP...............---G---V-Q--A......................---------------D-------TE..............................--..-----K.--I--------G-----F--------D- 96
H1K.CM.96.96CM_MP535 ---------IV---AI-----RARPAADRVG.......TQ----G---V-Q--A......................R---V-----SHN-PD--------E..............................--..-----R.-------------F--GF--------D- 108
H101_AE.TH.90.CM240 --S------IV---Q---KIKQTPP................-TEG---V-Q--D......................---------..ID--D-V--R---D..............................--..-----M.-----------G-F---F--------D- 97
H102_AG.NG.x.IBNG ---------IV---K-MK---QTPT................--TG-----Q--D......................R----------Q--PD--------D..............................-N..-----R.-----------G--------------D- 99
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ---------IV---Q----I-RAPAP...............--RG--PV-Q--D......................-Y--V-------N--D--------E..............................--..-----R.-----------G-F------------D- 100
H104_cpx.CY.94.94CY032_3 ---------IV---EI-----RARAEPERMRR....AQ-----AG---V-Q--D......................------IN------PDKT------E..............................---.-----R.---------F-G-L------------D- 112
H1O.BE.87.ANT70 --NALR-GKFE--AA------.....RTRT.FP....ES--C-PG--QI--E-A......................AR-G-P--H-PQN---L-F--SHQEE.............................-...-----A.-----------G-F---F---------- 105
H1O.CM.91.MVP5180 --NA----KFA--SE--D---.....RSSS.DP.....QQ-C-PG---V--E-A......................TR-G-S--H-PQN---L-F-DSHKDE.............................D...-----R.---------F---F---F--------D- 104
H1O.FR.92.VAU --NVLG--KWA--SE--R---.....QTSPDPQ...SSDTQP-PG-R-V--A-A......................DRRG-P--Y-PQN-Q-L-F-GSHQGK.............................G...I----R.-----------G-F---F--------D- 107
H1O.SN.99.99SE_MP1299 --NVLG-DIFK--SA------.....GTSP.......DP--C-PG--QI--E-A......................AR-G-P--Y-PQN---L-F--SHQDE..............................-..-----R.-----------G-F---F--------D- 103
H1O.SN.99.99SE_MP1300 --NVLG-DKFK--SA------.....KTSP.......EP--C-PG--QV--E-A......................AR-G-SN-H-PQN---L-F--SHQDE..............................D..-----R.-----------G-F---F--------D- 103
H1O.US.99.99USTWLA --NILT--KFE---A--R---.....QTSP.......DPQ-C-PG--EV--A-A......................GR-G-PN-Y-PQN---L-F---YQDE.............................D...-----R.-----Q---F---H--------N---D- 103
H1O.US.x.I_2478B --NALR--KFA---A------.....RAS.......PKP-DC-PG--EV--Q-A......................AR-G-P--Y-PQN---L-F--SHQDE.............................D...------.-----------G-F---F--------D- 103
H1N.CM.02.DJO0131 --KI-----IV---EI-----.....RQRPHEPA.....VEP-VG-----Q--A......................NR--L-T---RTN-PTV--V----EE.............................G-..-----R.-----------------F---------- 106
H1N.CM.02.SJGddd --KA-----IV---A------RA...RQTQ.EXAAG...AE--VG---V-Q--A......................NR-GV-T---KDN-ETV-------EE.............................-...-----C.---X---------F---F---------- 108
H1N.CM.04.04CM_1015_04 --KS------V---EI-----.....RQRQ.TQAA....A.--VG-----Q--A......................NR----T---RDN-ETV--V----EE.............................--..-----R.---------F---F---F---------- 105
H1N.CM.04.04CM_1131_03 --KIL--NR-A--SEI-----.....RQTQ.EPAQ....----VG-----Q--A......................NR----T---RDN-ETVT------EE.............................--..-----R.----I--------F---F---------- 106
H1N.CM.06.U14296 --KI-----IV---EI-----.....RQTR.ETP.....VEP-AG---V-QE-A......................TR----T---RDN-QTL-------EE.............................---E-----R.-------------X.............. 93
H1N.CM.06.U14842 --KS-----IV---EI-----.....RQTQ.........----XG-----Q--A......................NR--L-T---KDN-E-V-------EE.............................-...-----R.-------------F---F---D---R-- 101
H1N.CM.95.YBF30 --KI-----LV---EI-----.....RQTQ.EPA.....VEP-VGA----Q--A......................NR----IR--RDN-ESI-------EE.............................--..-----R.-------I---Q-F---F---D------ 105
H1N.CM.97.YBF106 --KI-----LV---EI---I-.....RQTP..........EP-VG---V-Q--A......................NR----T---KDN-QTV-------EX..............................-..-----R.-------------F---F---------- 100
H1P.FR.06.RBF168 --NA-K---LV---A-----N.....QTAP........ETX.-PG--EI-KE-A......................QGKG-R-KYNSKN---L-F---H-DE.............................-...----XR.----X--------F---F-------XD- 101
CPZ.CD.90.ANT --SA---IKWV-ARQAIRKIHE..................TNP-DI-PCGNE-A......................SR--L---TIGTEKDVITYS-DHTEE.............................G...T----R.----M----E-L-----X--------DX 97
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 --AQ-----LV---EI-K-IKEAP................I--EG--EV-K---......................-Y-----RH-PS--QTL---DEMKHH.............................---.-----R.-----------G-F------RG------ 101
CPZ.CM.05.SIVcpzDP943 --N------LV---E--A-I-QAQ................---PG--SV-----......................A-----TR--PQN-QTL----EMQGH.............................---.-----R.---------F-G-F--GY---------- 101
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 --KV-----LV---Q-ID---..RQQ..............DP-EG---V-Q--A......................NR----IR--KEN-Q-L----E-KEE.............................A...-----C.-----------E-F---F--R------- 99
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 --S------LV---E--R-I-QET................V--EG--P--Q--A......................R---------PQ--ETI----E-KE...............................--.IW---K.---------F-E-F--GY---------- 99
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ---------LV---E--D-L-RTQ................T--EG--PV----A......................R------R--SQ--ETL----EVQN...............................--.-----R.---------F-G-F-------------- 99
CPZ.CM.05.SIVcpzMB897 --N------LV---A--D-L-RTP................---EG--PV-----......................R------R--PQ--ETL----E-RD...............................--.-----R.-------------F-------------- 99
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 --A------LV---EI---IKRAP................T---G--EV-Q-IA......................SR--V-IR--PQ--ETL----EMQD...............................--.-----K.---------F-G-F-------------- 99
CPZ.GA.88.GAB1 --T------LV---E--R-I-EAP................T--EG--EV-K---......................R------R--PE--QTL----EMDN...............................--.-----R.----T--------F-------------- 99
CPZ.GA.88.SIVcpzGAB2 --N------IV---Q----L-RTQ................E--EG--EV-Q--A......................RR-----RH-PQ--QTL----EM-Q...............................-D.-----R.-------------F-------------- 99
CPZ.TZ.00.TAN1 --NIFG..RWP-ARKAI-DLHN..................TSSEP--Q--Q--Q......................NK-GL-TNTLGTSADVLEYSADHTEE.............................-...-----R.-A--M----E-L-I---W--------D- 95
CPZ.TZ.09.UG38 --NIFG..KWP-AQRAIQAIHE..................SNPTIK-Q--Q--Q......................AR-GL-T-TLGTSADVINYSHDHSEE.............................-...-----R.-A--M----E-L-----W--------D- 95
CPZ.US.85.US_Marilyn --N------IV---E--N-L-QTQTT..............A--EG--PV-Q--A......................E-----TR--PQN-QTL---DEMTNH.............................-S-.-----R.-----------Q-F--GF---------- 103

Nef start R17Y mutation premature stop in Mac239
MAC.US.x.239 ---AI-MRRSRPSGDL-Q-LLRARGETYGRLLG...EVEDGYSQSP-GLDKG-SS.LSCEGQK..YNQGQYMNTPWRNP-EEREKL-YRKQNMDDIDE*DDD................................L--VS-R.-K----T-S--L-I-M---I-------- 130
H2A.DE.x.BEN --ASG--KLSKHSRGL---LLRARGDGYGKQRD...ASGGEYSQFQEESG-EQNS.PSCEGQQ..YQQGEYMNSPWRNP-TERQKDLYRQQNMDDVDSDDDD................................LI-V---.-R--R-E----L-I-M---I------Q- 131
H2A.GW.x.ALI --ASG--KRSGPLQGL---LLQTPGETCGGQCS...GSGGGYSQSQ-GSG-GQKL.PSCEGQR..YQQGDFMNTPWRTP-TEREKELYKQQNMDDVDLDDDDS...............................L--VS--.-R-Q--T----L---M--LI--R----- 132
H2A.SN.x.ST_HIV_2_ST --ASG--KRSEPSRGL---LLQTPGEASGGHWD...KLGGEYLQSQEGSG-GQKS.PSCEGRR..YQQGDFMNTPWRAP-.EGEKGSYKQQNMDDVDSDDDD................................L--V---.-R----E---RL-R-M--LI-------- 130
H2B.CI.x.EHO --SAG--KQSKQQ-GL---LLRARRGPRGESSG...E-Q-RSLQYP-GSDKG-NS.PSCDGQK..............TLGAEGGG....KQDSDEDDEDNE..................................--VR-R.-G-------F-L---M--------E--- 113
H2B.GH.86.D205_ALT --SAG--KRSERQQGL--KLLRVPERPYGRLSG...E-R-QSSRSP-ESDK--NS.PSCEGQN..............ARGAEGGG....QQDADESDEDDE..................................--AICKT-I---------L---M---I--Q----- 114
H2G.CI.92.Abt96 --SAG--KRAPQQLGL-K-LLQARGEPYGKLWE...GLE-GYSQYREESGKG-SS.LSCEGQQ..YTQGQFMNTPWRNP-TERAKL-YRXQNNDDVDSDDND................................L--V--Y.-K----V-S--L-I-M---I-------- 131
H2U.FR.96.12034 ---SI--KHSKRSGKL---LLAARGENYGRLWG...GLEDGFELYQ-GSGK--SS.RFCEAQGQGYSEGEFMNTPWRTP-TGKDKLQYKQQNMDDVDEEDND................................L--VA-R.-R-A--T----L---M---I------D- 133
COL.CM.x.CGU1 --SLL-CLNIRQQ-QT-GGVLGRLFGIYWYPGVQAFRFLRHFRGGYDLRRVAGVERLNICEDG........YMTVP-VLPNCPCPLCYRHPDVYYHNPEPED............................V-DVEA-CY-M.SRL-V-QA-I-LL--I-C---------- 133
DEB.CM.04.SIVdeb04CMPF3061 ---RN--TQSS-QEENWGKHFKGGQR.WRYRYLGEESEKFLPYQPESDKELNCS.........................LTEETFIGNPRREIKCTQR-Q...........................QDFDQQ-E-----K.-R--I-DP---LMI-Y-----------D 116
DEB.CM.99.CM40 ----N--IPSR-QVGSFGSGSRGLLR.WRYRDLSEQEEQFSECLLESDREQSSS.........................STE..FWGSPRREIKCTNK-Q...........................QDLDQT-A-----R.---SI-DP---LMI-Y-----------D 114
DEB.CM.99.CM5 ----N--TPSF-QGKKSGSGSKGLLR.WRYKDLSGEAETFSPFLQESDKEQSCY.........................STEEPLY-DPHREIKCTQRAQ...........................ECYD--HGI--A-R.-R--I-EP---LMI-Y--Y--------D 116
DEN.CD.x.CD1_CMO580407 --S-N--QAS.-IWGLAPSNKEGRQRKWYWRLLPEQQEKWWPSPDGSDRALK-SSTRLLEHDED........EETF..VDAEEIIQSSPALDPQHPRIHQY.........................VVDHDD--E-----R.-RR--HAP---DMI-M----------QD 133
DRL.x.x.FAO ---QN--KREEAYARFYK-L-R...............GYG..-KGGNLDYHQ--.....................PSEPLLR..KWQPFPGGLDKAQRSSSTSSLDTTHMQAAAAEKDVTLPTEEEQPSEE---E-----C.--R---EP---DL--F----------K- 129
GOR.CM.04.SIVgorCP684con --NA-K---FV---A------.....QTSP.EP.......DP-PG--EV-IA-A......................QR-G-PAKY-PKN-Q-L-F---H-NE.............................-...-----V.---------F-G-F---F---------- 102
GOR.CM.07.SIVgor2139_287 --NT-K---F----A------.....QTNP.EP.......KP-PG--EV--A-A......................QR-G-PAKY-PQN-Q-L-F---H-DE.............................-...-----R.---------F-G-F---F--N------- 102
GOR.CM.07.SIVgorCP2135con --NT-K---F----A------.....QTSP.EP.......KP-PG--EV--V-A......................QR-G-PAKY-PRN-Q-L-F---H-DE.............................-...-----X.---------F-G-F---F---------- 102
GRV.ET.x.GRI_677_gri_1 --SSN--RQQQ-LLKLWRGL-GKPGADWVLLSD...PLIGQSSTVQEECGKA-KK..SWGK...............GKMTPDGRRLQEGDTFDE-DD.D-EE.................................-----Q.-R----Q----L---F-----S----D- 115
GSN.CM.99.CN166 --S-N--QQQQESS-ALLSS-GTGQR.PYFTLVDEYGENFWLSPDASDKG-RYY.........................LTEEPK..PKRGSLEEY-PS......................................C--R.-R----DP---VM--------------- 103
GSN.CM.99.CN71 --S-N--QQSQESS-ALLSSHGTGQS.PSFRLLDEYGENSWLSPDASDRG-RYY.........................LTEE-...PSRQN-IDY-PS......................................C--R.------DP---LM--------------A 102
LST.CD.88.SIVlhoest447 --NIFG-PAAD--WKTLR-L-A...............G-GTRSEGTEETYQQ-M......................QETSD...........WDKRRDGDSD.............................S--E-----R.--R--CSP---TLI-----I-------- 92
LST.KE.x.lho7 --NAFGRPAAD--WKTLR-F-A...............GSGRN-EGTEDSY-A-I......................EKTSN...........W-KRRDGDSD.............................S--E-----K.--R--CSP---TLI-----I-------- 92
MND-1.GA.x.MNDGB1 --SSQ--KRSEA-VRYSSAL-Q...............LVG..GPVTPDGYKQI-S................SQGAE-QSLLRGRAYGTYSEGLDKVQNDPLTKD.....EKLDLTQQD...........PE---E-----C.R--S--VPS--DLI-F---I------G- 120
MND-2.CM.98.CM16 ----S--QQEEKYLKYYKA--R...............GYG..-EGTNGDYQQ-H.....................ASEPLLG..ALSTSQEEFDREQKSSS............................TD---ET----Y.--C-V-EP---DL--MP----------- 101
MND-2.GA.x.M14 ----S--QREQ-YAKYYKAL-R...............GYG..-EGTNLDYQL--.....................EQRLLEG..PLGTSLG-SDKELKSCST........KVD................DEQK-ER----Y.-TQ-V-EA---NLI-M------------ 105
MND-2.x.x.5440 ----S--QREQHYIKYYKAL-R...............GYG..-EGTNLDYQV--.....................EQQPLAG..ASGTSL--SDKVLRPYST........ERDLRHQQDVTLPSEKEQPSD---E-----Y.-TQ-VPEA---DLI-M------------ 121
MNE.US.x.MNE027 ---AT--KRSKSPGDL-Q-LLRARGETYGRLWE...GLEDGYSQSL-GSDKS-SL.LSCEGQK..YNQGQFMNTPW-NP-GEREKL-YRKQNMDDIDEEDDG................................L--V--R.-R----A----L---M---I-------- 131
MON.CM.99.L1_99CML1 --S-N--QQSPLSS-PLLGSQSSGRM.RYFMLEDDYGEQSWLSPDASDRE-KYS.........................LTEGR-GKQRRQPLDDDDDDD..................................G--C--R.-R----DP-W-LMM----Y-------GE 109
MUS-1.CM.01.CM1239 --S-N--QQEQQPL-SSPSSPGTGQS.PYFRLVDEYGENSWLSPDASDRG-KYS.........................LTEG-...NERPLIEEH-RS......................................C--R.-R----DP---MMI----Y--------- 102
MUS-1.CM.01.SIVmus_01CM1085 --S-S--QPAQQSLISSPPSPGTGRK.QYFKLVEEYGENSWLSPDASGRG-RYS.........................LTEGA...SKRPVIEEH-RT......................................C--R.-R--I-DP---LM--M------------ 102
MUS-2.CM.01.CM1246 --S-N--PQSQERS-PLRSSHGTGPN.RYFSLVKKYGENSWLSPDAS-RG-KYS.........................LTENK...GRRQIIEEH-CS......................................C--R.-K--I-DVN--LMI----Y--K-R---- 102
MUS-2.CM.01.CM2500 --S-N--KESQQPLMGSPSGPQTGQT.PYFKLVNNYKKHSWLSPNAS-RG-KYS.........................LTKG-...NKK-IIKKHKRS......................................C--R.--H-IQNP---LIIN------------- 102
OLC.CI.97.97CI12 --SIC-RRNRE-EVLY-RLR....................SNWGEKEQKQLE...........................SEDQHQ-NLAIESLMTGDTDTDD................................LE----K.----V-QA---TLIE------------- 90
RCM.CM.00.SIVagi_00CM312 ----S--H-QS-LVRW-QK-LTTPGEGYSRWHDNLQDGQPRV-EGS-K----FS......................IR-GF.TIE-QQSVD-MD-Y-ETDDT................................L-----K.------A-SF-L-I-M------------ 114
RCM.CM.02.SIVrcm_02CM8081 ----S-----A-LQKW-N--LTSSGEAYALLHKTLQDGPARC-EGS-R----FL......................SR-G-.TIE-QQSVD-ID-Y-ETDDT................................L-----K.---------F-L-I-------------- 114
RCM.GA.x.SIVRCMGAB1 ----S--N-AA-LLRW-FK-LTTPGEGYVRWHETLLDGQPWC-EGS-R----FV......................IR-G-.TAE-Q-SIDDID-Y-DTDDT................................L-----K.--------S--L-I-M------------ 114
RCM.NG.x.NG411 ----S--A-AA-LRRW-GL-LTTPGEDYARFAETLQDGQPRC-EGS-R----FL......................TR-GF.TIE-QQSVD-ID-Y-DTDDT................................L-----R.----I---S--L-I-------------- 114
SAB.SN.x.SAB1 ----S--QQQRHSLWLWSKL-QAPVIQYDMLAD...PLLGQSSHIQEECAKS-RD..GLIRQG............DSSRTEEGVKMKHQGRQPS-YDED-EE.................................-----R.-CL---A----L-I-FG----------- 119
SMM.SL.92.SL92B ---IT-SKPARKHGDL-KKLLSARGDSYGRLWD...GLE-GSQQSQ-GSD-A-NSCLTRDGYK..YNVGEFMNTPWRNP-TERQKQQYRQQCMDDIDEDDDE................................LA-VV-W.-K----A-S--L-I-M---I------D- 132
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ---AI--KQHRRGGKL---LLRARGETYGRLWE...GLE-GYSQSL--SGKG-SS.LSCEPQK..YSEGQYMNTPWRNPTAEKAKLGYRQQNMDDVDDEDDD................................L--VS-H.-K----A----L-I-M---I-------- 131
STM.US.89.STM_37_16 --ASG--KQRKQHGEL---LLRARGETYGKLLE...GLG-GSGPSQ--SDKG-NS.HSCEPQR..YNEGQFMNTPW-NP-AE-AKLEYRQQNMDDVDEEDDN................................L--VA-H.-R----E----L-I-----I-S------ 131
SUN.GA.98.L14 --NAFGRP-EV--VRTLF-L-A...............GSGTR-EPA-REYHR-R......................RQEVEP........LVS-ENGGPNGI.............................-Q-E-E---R.--R--CKP---QLI-----I-------- 95
SYK.KE.x.KE51 --SQS--KQPSR-DEKWRTRWWPFGK.PYSPMPDELL-MSQPYHEDFDRGWRST.........................LTEPILD..PKRDFD.SGGKKWNAGDI....................CHDEGD-DL-----L.-------L---L-I-----I-R----Q- 120
SYK.KE.x.SYK173_COMGNM --STS---QQLRSEGKYAIGWRLFGK.QYTPLPDELS-PLQPCRGGFDKAWRST.........................LTEPIDPHGPDRDWGHSGG-KFSPGDI....................VQDEGDTGL-----C.--T---TL---L-I-----I-N----Q- 123
TAL.CM.00.266 --SVK--LLGETASQRLQGSHGGGRM.VYWRLRDGQVKRSQLSPGARGKDLNIALLDEEWQATG........ADYMGKALTQGEVWYEKEQEENDM-LVG.....................................---R.-K----TC---LGI-F-F--------K- 123
TAL.CM.01.8023 --SVK--LLGETASQRLQGSPGAGRL.VYWRLRDGQC-QLQRSRGERGKGLNIALLDAGWQASD........ANWMGKALSEGEVWYEKEQEENDM-LVG.....................................---R.-------CN--LGI-F-F--------K- 123
TAN.UG.x.SIVagmTAN1 ---SN--REQQ-LLRLWRAL-KAPVVRYGMLAD...PLIGQSSNIQEECDKNWNG..GSTRR..............GKSTPEGRKL--DDTWDD-EP.E-EE.................................-----R.-R----Q----L---F------------ 116
VER.DE.x.AGM3 --LGN--PQHKKQLSLWHALHKTRATRYGLLAD...PLIGQSSTLQEECDKA-KE..SLIRKR............NGKMTPEGRKLQEGDKWDE-SD.E-DE.................................-----R.-R----Q----L---F----------D- 118
VER.KE.x.9063 --LGN--PQHKKHVSLWHALHKTQVTKYGLLAD...PLIGTSSAVQEEYDKG-RK..SLIRKR............NGNMTPDGRRLQEGDEWDE-SD.D-DE.................................-----K.-R----Q----L---F----------D- 118
VER.KE.x.AGM155 --LGS--PQHKKQL-IWRALHATRHTRYGLLAD...PLIGQSSTLQEECDKG-RK..SLIRKR............NGNMTPEGRRLQDGDQWDE-SD.E-DE.................................-----R.-R----QI---L---F----------D- 118
VER.KE.x.TYO1_patent --SQN--PAHKKYSKLWQALHKTHVTRYGLLAD...PLIGTSSTVQEECDKA-RK..SLIRKQ............NGNMTEEGRRLQEGDTWEE-SD.D-EE.................................-----R.-R----Q----L---F----------D- 118
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VER.KE.x.AGM155 IYY-D--NK--N-YALNEW-IID-WNA..WSK---I--.-RC--F-F-----ALH..---ETCE.RHC-V--AQ--..EDP-GIN..HG-I-A-K--PM--VQYDPSREYFTDLYS......TVG.........TGN...................- 231
VER.KE.x.TYO1_patent IYY-D--NK--N-YALNEW-IID-WNA..WSK---I-F.-KC--F-F-----DLH..---QTCE.RHC-V--AQMG..EDP-GIS..HG-I-V-K--PM--IQYDPNREYFTDMH.......GLV.........KRK...................- 230
WRC.CI.97.97CI14 IFW-A--EE-VN-YAHNEW-LIDGW-A..--E---I-W.-K-----W-----HFSEESDNTDPYYERNK-LHPAC.A..EPED.P..WG-H-V-K--PK--CDF--GR-PGQSIATGKEAIESLY........KNKKQCK................- 234
WRC.CI.98.98CI04 IFW-P--EE-VN-YAFNEW-LIEGW-A..--E---I-W.-K-----W------FSEESNDSSQYYEKNK-LHPGC.Q..ESED.P..WG-H-V-K--P---CDF--SR-PGHIIAQGEDAIETLH........KEKLKRHK...............- 234
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 IFW-P--EE-VN-YA--EW-IVEGW-A..--D------.-K-----W-----HFSEESPNSDQ-FEKN--LHPAV.A..ESED.P..WK-Y-V-K--P---CDF--GR-ADGQIATG...IETLY........EMKKRNNK...............- 231
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